












































構造が進化 した時期、 B)動物が多細胞性を獲得した時期、 C)脊椎動物の神経系 -消化器系などの独立した
組織や器官が進化した時期、に対応する。一方、断続的な遺伝子重複が見られない時期に起きた生物の進
化、例えば6 ~ 7億年前の多様な動物が爆発的に進化したカンブリア爆発と遺伝子重複とは関連が無 く 、その
ような生物の進化は新しい遺伝子を創造することな く既存の遺伝子を利用して達成されたと考えられた。
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年代を推定するという研究の重要性も増している(e.g.Doolittle et al.， 1996; Wray et al.， 1996; 
Nikoh et al.， 1997)。このように、近年の分子生物学の発展及び生命科学技術の向上に伴う
分子情報の蓄積に後押しされ、分子進化学は大きな成果をあげてきた。
しかし依然として、分子進化学が当初から掲げていた問題は未解決である(Kimura，










































































































W j Ilmer， 1990; Romcr & Parsons， 1986に基づいた。真正和1I岩 ・占細菌 ・真核生物の関係については、古制1菌と真核生物が近縁であることが示されているが係l
の水平移動Jが起きたことが失1られているため(Doolitle& Brown， 1994) 、 ~I では真 J[~nll菊・，l] ~1 1I(lwabe ct al.， 1989)、真 Ii~細菌・肯先111菌・真級生物問で頻繁に遺伝












(Koyanagi et al.， 1998a)、ホスホリバーゼC(PLC)遺伝子族・プロテインキナーゼC(PKC)遺
伝子族(Koyanagiet aJ.， 1998b)、Pax遺伝子族(Hoshiyamaet al.， 1998)でも得られた。
また昔ら(Sugaet al.， 1999b)は、 PTK遺伝子族を用いてC期に起きた遺伝子重複について
も詳細な解析を行った。菅らは、脊椎動物に最も近い無脊椎動物である頭、索動物(Willmer，










たカンブリア爆発と遺伝子重複とは、関連の無いことが示唆された(Sugaet al.， 1999a; 

























& Tonks， 1992 for review)。これに対して、 PP遺伝子は古細菌と真核生物に広く存在してお
り、真核生物において多様なPP遺伝子が存在することが知られている(Shenolikar，1994; 








B'1tsには、 Gα.PTK . PDE . PLC . PKC . Pax遺伝子族で、遺伝子重複による多様化が見
られ、このことと動物の多細胞化との関連が示唆されている。遺伝子重複と多細胞化との
関連を考える上で特に、受容体型のPTP遺伝子はよい材料となる。なぜなら、受容体型の
PTP遺伝子の中には細胞接着に密接に関わる遺伝子があり (Brady-Kalnay& Tonks， 1995; 




























明らかとなった(Chien，1996; Stoker& Dutta， 1998 forreview)。また、マウスの細胞質型の
PTPであるSHP2は、任発生の初期段階で重要な役割を果たすことが、ノックアウ トマウス





















Otilie et al.， 1992)。一万pp遺伝子は、幅広い生物すなわち古細菌と真核生物に存在してい
る。pp遺伝子は、主に代謝、細胞周期、転写の調節など細胞の基本的な機能の調節を行
















Cdc25 Cdc25A， Cdc25B， Cdc25C 















和名 生物種名 学名 分類群
(common name) 
カワカイメン sponge Ephydatia t7uviatiJjs 海綿動物門、普通海綿綱
ナメクジウオ amphioxus Branchiostomll belcheri 脊索動物門、頭索動物亜門、
ナメクジウオ綱
ヌタワナギ hagfish Eptatretus burgeri 脊索動物門、脊椎動物亜門、
無顎動物下門、メクラウナギ綱









せたものを用いた(Rasmont，1961; Seimiya et al.， 1994)。
ナメ クジウオは生体を超純水で、洗浄した6個体を用いた。
ヌタウナギ及びエイに関しては、 700/0エタノーノレで麻酔 ・洗浄後、解剖を行った 。他生
物の混入の危険性のある消化管は除き、ヌタウナギにおいては脳・肝臓・眼 (痕跡器官)




mRNAを選択的に逆転写しcDNAを作成した(3'RACE System for Rapid Amplification of 











System2400、9600，9700(PE Applied Biosystems)を、反応液にはExpandHigh Fidelity PCR 
System(Roche)あるいはAmpliTaq Gold(PE Applied Biosystems)を用いた。 目的の長さの断片
が得られなかっ た場合には、最初のPCR反応液を鋳型として、最初に用いたdegenerate
pnmerの内側に位置する別のdegenerateprimerを用いてnestedPCRを行った。PCRの反応温
度、時間及びサイ クル数は、 94度で、2分(ExpandIiigh Fidelity PCR System)または9分(Ampli
Taq Gold)後、 94度0.5-1分、 45-46度1-2分、 72度2-5分を5-10回に続いて、 94度0.5分、 60度1
14 







S ptp-l CAGGATCC-TYTGG恥lGNATGRTNTGG FWRM(I/V)乱4
ptp-2 CAGGATCC-INGA YTTYTGGMGNATG XDFWR乱f
A ptp-a GTGAATTC-R YICCIGCNSWRCARTG HCSAG(V庁/A)
ptp-b GAGAATTC-GTICKNCCNACNCCNGC AGVGRT 
PP遺伝子
S pp-l CACTGTCG-GGIGA YNYNCA YGGNCA GD(I/V/L庁)HGQ
pp-2 GCTGTTCA-WIGGNGA YT羽rYGTNGAY (Lルf爪nGD(Y/F)VD
pp-3 CTCATGGA-GA YTWYGTNGA YMGNGG D(Y/F)VDRG 











degenerate primerを作成した (表的 。各遺伝子について用いたdegenerateprimerの詳細な組
み合わせは付録1-2に示した。
15 
表4 PTP遺伝子の特定のサブタイ プの単離に用いたdegenerateprimer 
サブタイ プ pnmer名 塩基配列 アミノ酸配列
(5'側→3'1則) (N側→C側)
PTPR2A S R2A-l ACGGNCARCANTTYACNTGG GQ(Q/H)FTW 
PTPR4 A R4-a GTGAATTC-ADYTCNGTRTCNCCRTA YGDTE(L/l) 
PTPR5 S R5-1 TGCCGATG-AAISANTTYSYNAARCA (K月可)(H/Q/E)F(PjV/A)KH 
R5-2 CAGGATCG-MANCA YCCNGANAA Y AA (N/Q)HP(D/E)NK 
A R5-a GTGAATTC-CKYTGISWICKDA TRTG HIR(S庁)QR
PTPN3 S N3-1 GTGCATTC-AA Y孔1GNTA YMGNGA YGT NRYRDV 
A N3-a GTGAATTC-GTYTGDATNARNCCCAT MGLIQT 
PTPN6 S N6-1 CAGT AGGC-TTYTGGGARGAR TTYGA FWEEFE 
A N6-a TGTCGCGG-ATIA YRTCDATNARDAT ILID(IjV)I 
N6-b CGATGT AC-TGYTGNACNGCCA TRT A YMAVQ(Q舟-1)
塩基配列はIUBコードで示した。1はイノシンを表す。各プライマーの5'末端側には、 PCR反応の後半におい





PCRで増幅したDNA断片は、 GeneClean II(BIO 101 Inc.)あるいはQIAquickGel Extraction 
Kit(QIAGEN)を用いて精製した。精製されたDNA断片は、 Ready-To-Go T4 DNA Ligase 






サはABIPRISM 377(PE Applied Biosystems)あるいは島津DNAシーケンサDSQ-
1 OOOL( SHIMADZU)を用いた。シーケンサとしてABIPRISM 377を使用 した場合には、 ABI
PRISM dRhodamine Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (PE Applied Biosystems) 
あるいはABIPRISM BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (PE Applied 
Biosystems)を用い、ダイターミネータ一法によ り塩基配列を決定した。また、 シーケンサ
16 
として島津DNAシーケンサDSQ-IOOOLを使用した場合には、 ThermoSequenase fluorescent 




ロテインホスファターゼ遺伝子であった場合には、 3'RACE法(Frohmanet al.， 1988)により
その遺伝子の3f末端側の塩基配列を、上記と同様の手段により決定した(3'孔生CESystem 







































本日間性検索を行うソフトウェアとして、 FASTAversion3.0(Pearson & Lipman， 1988)及び











ング法(Needleman& Wunsch， 1970)により行った。多数本の配列のアライメン トはKatohの












る。本論文では、アミノ酸置換の確率法則としてJTTモデノレ(Joneset al.， 1992)を用い、 ソ
フトウェアとしてはfvrOLPHY2.3s3(Adachi& Hasegawa， 1996)を用いて、最尤系統樹推定を
行-った。































Fujiwara， 1993) 0 そこで、距離行列の推定には最尤法を用いた。すなわち、最尤法を二本
































ギアルデ、イアの分1皮はSoginet a1.， 1989; Hashimoto et <1.， 1994、植物及び菌類の分1皮はNikohet a1.， 1994、細
胞性粘菌の分岐はKumaet a1.， 1995b、海綿動物の分|岐はWillmer，1990; Wainright et a1.， 1993; Kobayashi et a1.‘ 
1993、尾索類及び頭索類の分1皮はWillmer1990; Wada and Satoh， 1994に基づいた。それ以外の系統関係、は




























































































明らかにする目的で¥動物の中で最初に分岐した(Willmer，1990; Wainright et al.， 1993; 
Kobayashi et al.、1993)原始的な多細胞動物である海綿動物に注目した(図5)。海綿動物
は、細胞同士の接着が弱く細胞間の協調もほとんどみられない原始的な多細胞動物である
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図4 動物のPTP遺伝子の多擬なサブタイプ







































human PTPN1 (M33689) 
1) PTP domain 
sponge sPTPR3 (AB019128) 
sponge sPTPR7 (AB019131) 
sponge sPTPN1 (AB019129) 
sponge sPTPN2 (AB019130) 
sponge sPTPN3 
sponge sPTPN6 (AB019132) 
sponge sPTPN8 (AB019133) 
2) firs七 PTP domain 
sponge sPTPR2B (AB019126) 
sponge sPTPR4 (AB019125) 
sponge sPTPR5 (AB019127) 
3) second PTP doma工n
sponge sPTPR2B (AB019126) 
sponge sPTPR4 (AB019125) 
sponge sPTPR5 (AB019127) 









工A工由1G工TEFKRMK工 ( 40) 





(107) GPMAV[;:函SA圏VG雇副GTFIC工DYVLKQ工EGEA工 (339) 
(102) GPMVvr;:函S~G!i週GTF工TLHSQMNRLREERN (337 ) 























遺伝子族は18種類のサブタイプに分類された。サブタイプの名前は Charbonneauand Tonks 








































































human; m， mouse; r， rat; c， chicken; x， Xenopus; sh， shark; d， Drosophila; 1， 1eech;ce， Saccharomyces cerevisiae ; po， 
Schizosaccharom yces pombe.系統樹推定に用いた遺伝子の名前及び、GenBankのアクセッションナンバーは表9
に示した。同じドメイン構造を保持する遺伝子群を網掛けで示し、同じサブタイプに分類した。サブタイプ








































































共通のモチーフが存在している(Rogerset al.， 1986; Matthews et al.， 1992)。カイメンの
sPTPN2遺伝子のC末側の領域にもPEST配列が存在することが、 PEST配列検索ソフ トウ ェ



























サブタイプ名 VI Vn VINrr 
PTPR2B 1.5 x10-9 0.30 x10-9 5.0 
PTPR3 1.6 0.48 3.3 
PTPR7 1.8 0.53 3.4 
PTPN1 2.4 0.43 5.6 
PTPN2 1.9 0.65 3.0 
PTPN3 3.9 0.35 11.0 
PTPN6 2.8 0.24 11.6 
PTPN8 2.9 0.51 5.6 









ブタイプは、菌類と動物の分岐(約10.7億年前、 Nikohet al.， 1997)後、海綿動物と真正後










































Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 1998b; Hoshiyama et al.， 1998)。また小柳ら
により、 PDE遺伝子族においては、多様なサブタイプを作り出したドメインシャツフリン
グが起きた時期もまた、海綿動物と真正後生動物の分岐前であることが示されている
(Koyanagi et al.， 1998a)。
表7 多様なサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期及びその回数
遺伝子族 I期 I期
Gα 8.5:t0.9 (回) l.1土1.2(回)
PTK 22.5:t 2.3 2.1士1.9
PDE 5.0:t0.l 0.0土0.0
PLC 3.0土0.3 0.0:t 0.1 
PKC 2.8:t 0.7 0.1 :t0.4 
Pax 2.5:t 0.6 0.2土0.6
Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 1998b; Hoshiyama et al.， 1998に基づいた。
42 
PTP遺伝子族のサブタイプの多様化がみられた時期には、分子進化速度も速かった。同




遺伝子族 Vr Vn Vr/Vr 
Gα l.5 x 10-9 0.24 x 10-9 6.3 
PTK 1.4 0.34 4.1 
PDE 2.1 0.36 5.8 
PLC 0.91 0.26 3.5 
PKC 0.43 0.28 l.5 
Pax 0.33 0.10 3.3 
VrはI期の分子進化速度を、 Vn~まII期の分子進化速度を表す。 Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 




































は三匹葉動物の動物門を指し、その時期は約7~6億年前のようである (Doolittle et al.， 1996; 






























(Bloomquist et al.， 1994)と相向性があり、何らかの機能ドメインであることが示唆される。
(図10)
表9 PTP遺伝子族のサブタイプの分類
サブタイプドメイン構造 番号 遺伝子名 生物 アクセ ッションナンバー
(GenBank) 
PTPR1/6 FN-(PTP)2 45 LCA H. sapiens Y00638 
46 CD45 Heterodontus t均ncisci U34750 
PTPR2A (Ig)3-(FN)9-(PTP)2 56 Lar D. melanogaster M27700 
(Ig)3-(FN)3-(PTP)2 57 HmLARl Hirudo medicina1is AF017084 
(Ig)3-(FN)8-(PTP)2 58 PTP8 H. sapiens L38929 
(Ig)3・(内)8-(PTP)2 59 LAR H. sapiens Y00815 
(Ig)3-(F1河)4-(PTP)2 60 CRYPαl Gal1us gallus L32780 
(Ig)3-(FN)8-(PTP)2 61 PTPσ H. sapiens U35234 
(Ig)3-(FN)9-(PTP)2 62 HmLAR2 Hirudo medicinalis AF017083 
PTPR2B MAM -Ig -(FN)4-(PTP)2 50 ptprt Xenopus laevis AF173857 
51 RPTP-p H. sapiens AF043644 
52 hR-PTPμ H. sapiens X58288 
53 h-PTPK H. sapiens Z70660 
54 hPTP-J H. sapiens U73727 
*55 sPTPR2B Ephydatia f1uviatilis AB019126 
PTPR3 *64 sPTPR3 Ephydatia f1uviati1is AB019128 
(FN)9-PTP 65 PTP Gallus gallus AJ238216 
(FN)8-PTP 66 DEP-1 H. sapiens U10886 
(HPTP1l) 
(FN)16-PTP 67 HPTPs H. sapiens X54131 
(FN)10-PTP 68 Ptp10D D. melanogaster M80465 
46 
表9 続き
(FN)lO-PTP 69 Ptp4E D. melanogaster L20894 
. (FN)5-PTP 70 PTP-U2 H. sapiens Z48541 
(GLEPPl) 
(FN)5-PTP 71 CRYP-2 Gallus gallus U65891 
(FN)14-PTP 72 PTPRQ Rattus norvegicus AF063249 
(FN) 10-(PTP)2 73 Esp Mus musculus U36488 
(FN)8-PTP 74 SAP-l H. sapiens D15049 
PTPR4 (PTP)2 47 HPTPε H. sapiens X54134 
48 RPTPα H. sapiens M34668 
49 PTPα Xenopus laevis U09135 
*63 sPTPR4 Ephydatia fluviatilis AB019125 
PTPR5 CA-FN-(PTP)2 *7 sPTPR5 Ephydatia f1uviatilis AB019127 
40 CPTPC Gallus domesticus L27625 
41 PTPC H. sapiens M93426 
(RPTPs) 
42 RPTPy H. sapiens L09247 
43 PTPy Gallus gallus U38349 
(FN)2-(PTP)2 44 Ptp99A D. melanogaster M80539 
PTPR7 PTP 36 STEP H. sapiens U27831 
37 HPCPTPl H. sapiens D64053 
38 LC-PTP H. sapiens D11327 
(HePTP) 
本39 sPTPR7 Ephydatia fluviatiJjs AB019131 
PTPR8 unknown-PTP 29 IA-2 H. sapiens L18983 
30 IAR H. sapiens AF007555 
PTPR9 (Ig)2-(FN)3-(PTP)2 6 Ptp69D D. melanogaster M27699 
PTPNl CRALBP-PTP 21 PTPXl Xenopus laevis L33098 
22 PTPXI0 Xenopus laevis L33099 
23 PTPMEG2 H. sapiens M83738 
*24 sPTPN1 Ephydatia f1uviatilis AB019129 
PTPN2 PTP(-PEST) 25 70zpep H. sapiens AF077031 
26 PTPG1 H. sapiens D13380 
(PTP-PEST) 
27 BDPl H. sapiens X79568 
牢28 sPTPN2 Ephydatia fluviatilis AB019130 
PTPN3 PTP 8 PTPNl H. sapiens M33689 
(PTPIB) 
9 PTP1B Gallus gallus U86410 
10 PTPRF H. sapiens M25393 
本1 sPTPN3 Ephydatia fluviatilis 
12 Ptp61F D. melanogaster Ll1253 
PTPN4 PDZ-ER恥ι(PDZ)5-PTP 13 PTP-BAS H. sapiens D21209 

























D KFZp566K0524 H. sapiens AL050040 
PTP1D H. sapiens X70766 
(SH-PTP2， SH-PTP3， PTP2C， SHP-2) 
SH-PTP2 Xenopus laevis U15287 
csw D. meJanogaster U19909 
sPTPN6 Ephydatia f/uviaulis AB019132 
hPTPIC H. sapiens U15528 
(SH-PTP1， SHP-I， HCP) 
PTPHl H. sapiens M64572 
PTP MEG H. sapiens M68941 
pez H. sapiens X82676 
PTPDI H. sapiens X79510 
sPTPN8 Ephydatia f1uviatilis AB019133 
DKFZp564F0923 H. sapiens ALll0210 
番号は図7の系統樹上の番号に対応する。牢は遺伝子配列を決定したカワカ イメンの遺伝子。括弧内に遺伝子
の別名を記す。省略は以下である。H.sapiens， Homo sapiens; D. meJanogaster， DrosophiJa meJanogaster; PTP， 
protein tyrosine phosphatase domain; Ig， immunoglobulin domain; FN， fibronectin type II domain; MA恥1，Meprin A5 
PTPμdomain; CA， carbonic anhydrase-like domain; CRALBP， cellular retinaldehyde binding protein homology 
domain; PEST， PEST region; PDZ， PSD-95 DigA ZQ-1 (GLGF) domain; ERM， ezrin radixin moesin (band 4.1-1ike) 
domain; SH2， src homology 2 domain; unknown， unkown domain (図10参照) ドメイン構造はStreuli(1996) and 
Stoker (1996)に基づいた。
l.mouse RESP18 (L34214) 
2.human工AR (AF007555) 
3.human IA-2 (L18983) 
36) GQGQVGSEQLWTFQGL工ASVFQYLQL工FHQ工VPEQ伍WADD工AYE工.MTKKVEHLSRLHPQYP ( 77) 
58) GRCQKVPAMDFYRYEVSPVALQRLRVALQKLSGTGFTWQDDYTQYVMDQELADLPKTYLRRP ( 859) 
59) GQCQVGVGQARPLLQVTSPVLQRLQGVLRQ工.MSQGLSWHDDLTQYV工SQEMER工PRLRPPEP ( 894) 
















に最も近縁な無脊椎動物である頭索動物(Willmer1990; Wada and Satoh， 1994)のナメクジウ
オ、脊椎動物の中で最初に分岐した無顎類(Romer& Parsons， 1986)のヌタウナギ、有顎類













b 肝臓・ 腎臓PTPK 
b 脳、 肺、腎臓PTPλ 
b 中枢神経PTPp 
C 広く発現PTPy PTPR5 
d 1出PTPC 




































は27~95%、エイのPTP遺伝子は29 ~97% 、の一致度を示した 。 また、単離した全ての







































ナギ ・エイの遺伝子は白抜き文字で示した。各系統の記号は以下を表す。h，human; m， mouse; r， rat; c， 












































3. chicken PTPα(Z32749) 




6. human HPTPε(X54134) 
民軍翠j]'eljl[.>:t!-"Ui.1i. j.l i~ f!lm五位亙盆)1__ 
100 
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i.l!EI函'!l..iml忍~皿創出白星回五位溢泊E
11. human LCA (Y00638) 
12. chicken PTPλ(L 13285) 






























1. human PTPN1 (M33689) 
PTPN1 
2. chicken PTP1 B (U86410 ) 





団耳UFJjJ [. >:t! r-*皿副嵐長1m五盛主語盗掴・






























1. human PTPC (M93426) 
2. chicken CPTPC (L27625) 
匝~軍凪iìi.il.i盈[1m五盛忌温盗J.
4. human RPTPy (L09247 ) 
5. chicken PTPy (U38349) 
団E'Iitl創出回望日迎路盤I!JI
va花岡問団iTi1:ì.~訪問 護
E ~':II J(tc f.."T~n .. ・・・監督磁閥
PTPC 
白星盃j]e]j] t.>!J! ('.'1#1 i.J温lili直也豆盛主題週E
0.1 substitutions/site 
図15 PTPR5サブタイプの分子系統樹













































7. human hPTP1 C (U15528) 
内 ?C




i[1'# 1i .，!1亘[.):t !E~ 'Ii皿創出iヨ1m五盛主題泊E
1. Drosophila csw (U19909) 



































1. human PTP8 (L38929) i仰 8
国w量温U晶白幽孟f.il:l!主主主主1・
EJIs'Ii'A;.I. jJ if!!I彊臼豆盤湿;m.
4. chicken CRYPα1 (L32780) 
5. human PTPσ(U35234) 





t1131 i d.]jl t.>:t! tt皿温.Uit:!!If.:l五位~】
11.leech HmLAR1 (AF017084) 
12. leech HmLAR2 (AF017083) 
100 
13. mosquito Anlar (X85217) 




























































































































動物と脊椎動物の分岐(約7億年前、 Nikohet al.， 1997)後、軟骨魚類と他の有顎類の分岐














































わち四倍体化が起きたことが、 HOXクラスターの解析(Holland& Garcia-Femandez， 1996 for 
review)、脊椎動物の異なる種間でのホモロクゃ遺伝子の染色体上の位置の比較(Postlethwait
et al.， 1998， Lundin， 1993)、ヒトの染色体上の相同領域の探査(e.g.Kasahara et al.， 1996; 





























































































































i. human LCA (Y00638) 
2. human PTPα(M34668) 
3. human HPTPε(X54 i 34) 
4. human RPTP-rho (AF043644) 
5. human hR-PTPμ (X58288) 
6. human h-PTPK (Z70660) 
7. human hPTP-J (U73727) 
8. Orosophila Lar (M27700) 
9. human PTP8 (L38929) 
i O. human PTPσ (U35234) 
human LAR (Y008i 5) 
s" . 有TiTíTil'ヨ回諸国副:~置，!.， :I岨I:i"-<:)__ 
13. human OEP-1 (U10886) 
14. chicken PTP (AJ238216) 
15. human HPTPs (X54131) 
tE温iErn.111直ill出自主E目立些魁宝幽E・
17. human PTP-U2 (Z48541) 
100 18. chicken CRYP-2 (U65891) 
崎E百百司自ロ~百司直.:.1:柑，!.，:UlCfCJ.1;!I)1 
100 
19. Drosophila Ptp100 (M80465) 
20. Drosophila Ptp4E (L20894) 
22. rat PTPRQ (AF063249) 
23. mouse Esp (U36488) 
24. human SAP-1 (015049) 
図19 PTPR3サブタイプの分子系統樹












複数種類のPP遺伝子が知られている(Shenolikar，1994; Mumby & Walter， 1993 for review)o 




ここでいう調節サブユニ ットとは、 PP遺伝子と異なる遺伝子にコードされ、 PP遺伝子と
複合体を形成して働くタンパク質のことである。この調節サブユニットやドメイン構造
は、基質特異性、調節を受ける分子、細胞内局在の決定等に関与している(Hubbard& 







ていない寄生性の原生生物である(Gillinet al.， 1996 for review)o rRNA及びタンパク質を用
いた分子系統解析から、真核生物の中で最初に他の真核生物と分岐した原生生物だと考え
られている(図20、Soginet al.， 1989; Hashimoto et al.， 1994)。このギアルデイアが分岐する
時点では、どれ程のサブタイプが作り出されていただろうか。現在ギアルデイアは、その
進化的及び医学的重要性から全塩基配列を決定するゲノムプロジェクトが進行中である




表14 プロテインセリン ・スレオニンホスフ ァターゼ遺伝子の分類
サブタイプ 調節サブユニット ヒトの主な遺伝子
PPl 1-1，1-2， G， M， N PP1α， PPIs， PP1y 
PP2A A，B'，B" PP2Aα， PP2As 
PP2B B PP2Bα， PP2B s， PP2By 
サブタイプ ドメイン構造 ヒト主な遺伝子
PP5 Tetratricopeptide repeats PP5 
rdgC EF hand motifs PPEF 














gPPO 1 -gPP09の9種類の遺伝子は、 PPドメインのほぼ全領域を含み、他の真核生物のPP
遺伝子とは30%---81%、古細菌のPP遺伝子とは26%---42%の一致度を示した。また、 PP遺
伝子族で保存しているモチーフ刀XH-GDXXD-GNHD/E'(Zhuo et al.， 1994)が保存していた
(図21) 。したがってこの9遺伝子は、ギアルデイアにおいてPPとして機能しているもの






1. human PPP工CC (X74008) 
2. Giardia gpp01 
3. G工ard工a gpp02 
4. Giardia gpp03 
5. Giardia gpp04 
6. Giardia gpp05 
7. Giardia gpp06 
8. Giardia gpp07 
9. Giardia gpp08 
10. Giardia gpp09 
工(58)LK工CG!)工国GQYYDLLRLFEYGGFPPESN一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一
2 . (67)工K工CG!)工国GQFYDLLRLFEYGGFPPATN一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一一ー一一一一一

















































































1. Archaeoglobus AF1822 (AE000977) 
2. Pyrodictium Py-PP1 (Y12396) 
3. Sulfolobus PP1・arch(U35278) 
4. Methanosarcina PP1・arch2(U96772) 
8 
9. human PPEF-2 (AF023456) 
?田園 10.human PPP7C (AF027977) 
11. Trypanosoma AAC14087.1 (AF052832) 
12. Arabidopsis PP7 (AJ000057) 
S. cerevisiae PPT1 (X83099) 
14. S. pombe 8PBC3F6.01c (AL022019) 
15. Neurospora ppt-1 (U89985) 
16. human PP5 (U25174) 
17. Arabidopsis F7019.19 (AC006931) 
私μ凶ぷi18. human PPP3CA (L 14778) 、(蝋選
19. Orosophila Pp2B-140 (U30493) 護
21. human calcineurin A2 (M29551) 議
22. human calcineurin A (846622) 護
20. Orosophila CanA 1 (M97012) 霊・23.Neurospora calmodulin-dependent protein phosphatase (M73032) 護
24. Filobasidiella CNA 1 (AF042082) 選
25. S. pombe ppb1+ (02郎 5) I 
26. S. cerevisiae CMP1 (X66490) 妥
27. S. ce別問eCMP2(×54964) 3 
calcineurin (U22397) 盤
29. Paramecium protein phosphatase 2B (AF014922) 警
缶詰繊蹴滅
? ぉ








31. S. pombe ppe1 + (013712) 
32. S. cerevisiae 81T 4 (M24395) 
き33.human PP6C (X92972) 
3ー4.Orosophila PPPV6A (X75980) 
36. Oictyostelium pppO (AF176121) 
35. Arabidopsis AA050050.1 (AC007980) 
37. Plasmodium MAL3P5.5 (AL034556) 
38. S. pombe 8PBC26H8.05c (AL031743) 
! 39. Arabidopsis PPX-2 (Z22596) 
40. Oictyostelium pppC (AF 161253) 
41. human PPX (X70218) 
42. Orosophila pp4 (Y14213) 間...44. S. cerevisiae PPH3 (X82086) 
43. Paramecium ppx1 (U31445) 




45. S. cerevisiae PPG (M94269) 
















47. Plasmodium PP-s (U89025) 
48. human protein phosphatase 2Aα(M36951 ) 
49. human protein phosphatase 2As (X 12656) 
50. Drosophila PP2 (X78577) 
o 51. Dictyostelium PP2A (AF138278) 
月甲顎~ 53. Acetabularia PP2A (Z26654) 
52. Neurospora pph-1 (X83593) 
56. S. pombe ppa2+ (M58519) 
54. Arabidopsis PP2A-4 (U08047) 
55. Paramecium pp2r-1 (AF030978) 
孫~ 58. Arabidopsis PP2A (M96732) 
57. S. pombe ppa1+ (M58518) 
~ 59. S. cerevisiae PPH22 (X83276) 
E:1'1周置酎F宮mn苦E司副~1j.'1・・・・・・・・・・・
~ 66. Arabidopsis F21 B7.27 (AC002560) 
67. Arabidopsis T22013.2 (AC007290) 
68. Arabidopsis T419.4 (AF069442) 
69. Plasmodium Pfpp-α(U88869) 
~ 70. S. cerevisiae SAL6 (U00795) 
71. S. cerevisiae PPZ1 (M86242) 
72. S. cerevisiae ppz2 (L 10241) 
73. Neurospora pz卜1(AF071751) 
74. S. pombe phz1 (U73689) 
?_~. QrCJ_~()phíla PPN 58A (Y17355) -=l_tl芦市1芦置司副証司
0.1 substitutions/site 
76. Drosophila protein phosphatase Y (Y07510) 
77. Trypanosoma PP1 (X52746) 
~ 78. Arabidopsis TOPP2 (M93409) 
79. Arabidopsis TOPP1 (M93408) 
期開( 81. A四 bidopsisTOPP8 (U80922) 
80. Arabidopsis TOPP4 (M93411) 
83. Arabidopsis TOPP3 (M93410) 
82. Arabidopsis TOPP7 (U80920) 
切開摂勿 84.Arabidopsis AtPP1 bg (Z46253) 
川開問問 85.Acetabularia PP1 (Z28627) 
86. Acetabularia PP1 (Z28632) 
87. Chlamydomonas PP1 (AF156101) 
88. S. pombe sds21+ (M27069) 
ヲゥ 89.Drosophila PP1-s 9C (X56439) 
90. human PPP1CB (X80910) 
が 91.Drosophila PP1-α96A (X56438) 
92. human PPPICC (X74008) 
95. Dictyoste/ium pppB (AF020537) 
96. S. pombe dis2+ (M27068) 
~ ~8 . Neurospora ppp-1 (AF124149) 
97. S. cerevisiae 0lS2S1 (M27070) 
93. Paramecium PP1 (L26481) 













ションナンバーを記載した。 ドメイン構造が同じ遺伝子群 (PP5，rdgCサブタイプ、 ドメイン構造をCohen，
1997に基づき系統樹の右側に示した)、調節サブユニットが同じであると考えられる遺伝子群 (PPl，PP2A， 
PP2Bサブタイプ)、遺伝子内にPP ドメイン以外に相向性のある領域がある遺伝子群 (66番 ~69番のシロイ
ヌナズナとマラリヤ原虫の遺伝子)を同じサブタイプに属する遺伝子と考え網掛けで示し、サブタイプ名を










































果たす(Charbonneau& Tonks， 1992; Hunter， 1995; Streuli， 1996 for review)。これに対してPP
遺伝子は、主に転写や細胞周期の制御など真核生物全般に重要だと考えられる役割を果た

















































1. Giardia gPP05 
2. Saccharomyces cerevisiae PPT1 (X83099) 
3. Schizosaccharomyces pombe SPBC3F6.01c (AL022019) 
4. Neurospora crassa pp七-1 (U89985) 
5. Homo sapiens PP5 (U25174) 
6. Arabidopsis thaliana F7D19.19 (AC006931) 
1. (7)ADELKALANEAFRAGHYPRAVELYTQA工EQLDSPRAEYFTNRASAHFQNGDFVAAKADAEAA工D工D





合肯肯 官 官官官官 官官 官 肯官 官肯
1. PNSTKGYWR工AECER工MHQLDKS工EYYRRALETKPNNRK工VLA工RDVQRL工D工AKPSHGL(386)
2. PKN工KAYHRRALSCMALLEFKKARKDLNVLLKAKPNDPAATKALLTCDRF工REERFRKA工(377)



















(Alberts et al.， 1994)。ギアルデイアはこの真核生物の中で最初に分岐した現存の原生生物




の遺伝子族でもこの時期にサブタイプの多様化がみられた(Iwabeet al.， manuscript in 
preparation)。これらの遺伝子族の多様化が、真核生物のもつ細胞内構造の複雑化に寄与し
たのかもしれない。

























































もあるが、 PTP遺伝子族同様発現する組織が異なるものもある(Shenolikar，1994; Mumby & 

























(億年前)4.0 5.0 7.0 9.4 10.7 
海綿動物、頭索動物、無顎類、軟骨魚類の系統的位置図26
本節で注目する海綿動物、頭索動物、無顎類、軟骨魚類の系統的位置を模式的に示した図。枝の長さは概











































オ・ヌタウナギ・エイのPP遺伝子は白抜き文字で示した。各系統の記号は以下を表す。h，human; ry， ray; hg， 
hagfish; am， amphioxus; d， Drosophila; s， sponge; ce， Saccharomyces cerevisiae ; po， Schizosaccharomyces pombe; fi， 
Filobasidiella; nc， Neurospora; ac， Acetabularia; ch， Chlamydomonas; at， AIabidopsis; di， DictyosteJium; go， 

































1. human PP2Aα(M36951) 





6. human PP2As (X12656) 
。 7. chicken PP2A (017531) PP2As 

































1. human PPP3CA (L 14778) 



















7. human calcineurin A2 (M29551) 
PP2Bs 
四孟mmliIim.il出=-・
包E互irnj] t.)!J! t-'Et i.， jJ崖主2・
9. Drosophila Pp2B・140(U30493) 









































o. I substitutions/site 
Arabidopsis TOPP2 (M93409) 
2. Arabidopsis TOPP5 (M9341 2) 
3. Arabidopsis TOPP4 (M9341 1) 
4. Arabidopsis TOPP3 (M9341 0) 
5. Arabidopsis AtPPi bg (Z46253) 
6. Arabidopsis TOPP7 (U80920) 
7. Acetabularia PP1 (Z28627) 
8. Acθtabularia PPi (Z28632) 
9. Chlamydomonas PPi (AF1 561 01) 
i O.S. pombθsds21 + (M27069) 
S. pombθdis2+ (M27068) 
12.S.cerθvisiae 0lS2S1 (M27070) 
Neurospora ppp-1 (AFi 24 i 49) 
Orosophila PPi -beta 9C (X56439) 
匝~豆亙IillE.姐11
i 6.human PPPi CB (X809i 0) 





22. Orosophi匂 PP1-alpha 96A (X56438) 
23. Orosophila PP1 (X55 i 98) 
Orosophi匂 PP13C(X69974) 
25. tunicate HcPP1 (AF001363) 
E~;胃E百百河口hl1u.. 雪国副:.i_
27. human PPi (M63960) 
E坐~置ffi1単語H・
29. Xenopus laeis PPiy (L i 7039) 
30. human PPPICC (X74008) 
E4面回.-r.1司1TJ副語医E・
























5. human PP1 (M63960) 
国E函mj1 t.>!t! ~~j i.'jJ遁E・
7. tunicate HcPP1 (AF001363) 
0.01 substitutions/site 
図31 PP1サブタイプの分子系統樹 (PP1α，PPlyアイソフォーム)
PPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (206アミノ酸座位)に基づき、網羅的探査による
最尤法で推定された最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-12に準ずる。アウトグループには、 PPlサ
ブタイ プに属するホヤのHcPP1遺伝子を用いた。本論文で決定した配列は白抜き文字で示した。配列には生








































































































































て、アミノ酸配列が完全に一致した。 この他にもPP2Asアイソフ ォー ム、 PP1sアイソフ オ
ムー、 PP1yアイソフ ォームにおいて、同様に脊椎動物の間でアミノ酸配列が完全に一致し
ていた。このような脊椎動物の系統における分子進化速度の低下は、他の遺伝子族につい



























(B湖、 10.7億年前"'-9.41:意年前、 Nikohet al.， 1997)、脊椎動物進化の初期 (C"期、 7億年
前--4億年前、 Dayhoff，1978; Nikoh et al.， 1997)、の3期に限定していた。








原そ生 ル 物 海 FR刊日T '百τ，百、 軟
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ネ目 物 イ 生 他 菌 動 動 動 顎 魚 生鳥


















長さは概ね時間を反映しているが正確ではない。数字は分岐年代を示す(Dickerson，1971; Dayhoff， 1978; 








































???? ? ? ?
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起きた時期が少なくとも、 A期、 B期、 C期の三つの時期に分類されることが示されている
(序論4参照)。これらの遺伝子族の多様化も、プロテインホスファターゼ遺伝子族で多









(Hoshiyama et al.， 1998)。したがって、形態形成に深く関わる遺伝子族についても、カンブ
リア爆発の起きた時期には多様化は見られなかったのかもしれない。
し¥くつかの遺伝子族については、 A期、 B期、 C期の三期以外にも多様化がみられること
が報告されている。例えば、 ATPaseassociated with diverse cellular activities (AAA)遺伝子族
では、真正細菌との分岐後、古細菌と真核生物の分岐前の時期に多様化がみられる
(Swaffield & Purugganan， 1997)。またインターフエロンや成長ホルモンの遺伝子族では比
較的最近、すなわち鳥類の分岐後日甫乳類の進化の過程で遺伝子重複がみられるようである




































反応経路をもつこと(Eizingeret aL， 1999 for review)、などは生化学的反応経路の変化の具
イ本例である。 一方、調節領域に起きた突然変異は、分子をいつ、どの組織で発現させるか
という発現の時間的・空間的多様性を生み出し、これにより新しい機能獲得の機会が得ら
れるだろう 。実際、発生に関わるpax6(Strachan and Read， 1994; Mansouri et al.， 1996)や







化速度の低下が見られ(Sidow，1992; Hoshiyama et al.， 1998)、このことが生化学的反応経路
の複雑化あるいは時間的 ・空間的発現の複雑化に伴う機能的制約の強化に起因するのでは
なし¥かと考察している(Hoshiyamaet al.， 1998; Hoshiyama et al.， manuscript in preparation)。
遺伝子の機能変化あるいは新機能の獲得は、generecruitment (あるいはco-optin)とも呼
ばれ、多様な生物が進化 した原動力のーっと考えられる(e.g. Hoshiyama et al.， 1998; 
















e.g. J ames， 1997 for review)やDNAマイクロアレイ(DNAチッフ、 e.g.Lander， 1999 for review) 
といった技術は、包括的に遺伝子発現を捉えることを可能にした。特にDNAマイクロア
レイは、ヒトの多型の検出(Wanget al.， 1998)や、がん細胞における異常遺伝子の探査
(Perou et al.， 1999)、さらには環境変化に伴う遺伝子発現変化のモニタリング(DeRisiet al.， 
1997)などに用いられ、目覚ましい発展を遂げている。遺伝子発現変化のモニタリングと
遺伝子ノックアウト技術の組み合わせ等により、シグナル伝達反応経路や遺伝子のネッ ト
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生物 最初のPCRで用いたプライマー nested PCRで用いたプライマー 単離された遺伝子
S A S A 
PTP遺伝子族
カワカイメ ン ptp-l ptp-a sPTPR4， sPTPR5， sPTPN1， sPTPN2， sPTPN3， sPTPN6， sPTPN8 
ptp-1 ptp-b sPTPR4， sPTPR2B， sPTPR3， sPTPR7， sPTPN6， sPTPN8 
ナメクジウオ ptp-l ptp-a amPTPR4a，amPTPR2A 
ptp-l ptp-b amPTPR3. amPTPRI0. amPTPR4b. amPTPR4c. amPTPR5 
ptp-2 ptp-a amPTPR4a， amPTPR4b， amPTPR2A 
ptp-2 ptp-b amPTPR3， amPTPR4c 
ヌタウナギ、 ptp-l ptp-a hgPTPR2Aa 
ptp-l ptp-b hgPTPR5a， hgPTPR2Ab， hgPTPR4 
ptp-2 ptp-a hgPTPR2Ab， hgPTPR4， hgPTPR3， hgPTPR2B， hgPTPR2Ac， hgPTPN6a， 
hgPTPN6b 
ptp-2 ptp-b hgPTPR2Aa， hgPTPR5a， hgPTPR2Ab， hgPTPR3， hgPTPR2Ac， hgPTPN6a， 
hgPTPR5b 
ptp-1 ptp-b ptp-1 ptp-a hgPTPR2Aa， hgPTPR2Ac， hgPTPN3 
ptp-l ptp-b ptp-2 ptp-a hgPTPN3 
ptp-2 ptp-a ptp-1 ptp-a hgPTPN3 
ptp-2 ptp-b ptp-2 ptp-a hgPTPR2Aa 
エイ ptp-1 ptp-a ryPTPN6a 
ptp-l ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPN6a 
ptp-2 ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPR2Aa 
ptp-2 ptp-b ptp-1 ptp-b ryPTPR2Aa 
1-1 続き
PP遺伝子族
カワカイメン pp-1 pp-a pp-2 pp-a sPP5， sPP2B， sPP2A， sPPlc， sPP1a， sPP1b 
pp-2 pp-a pp-3 pp-a sPP2B， sPP2A， sPP1c， sPPla 
ナメクジウオ pp-2 pp-a amPP2A， amPP1 
pp-2 pp-a pp-3 pp-a amPP2B. amPP 1 
pp-l pp-a pp-2 pp-a amPP5， amPP 1 
pp-2 AUAP pp-2 pp-a amPP5 
ヌタウナギ pp-l pp-a pp-2 pp-a hgPP2A， hgPP2B 
pp-2 pp-a pp-3 pp-a hgPP2A，hgPP2B，hgPP5，hgPPla，hgPPlb 
エイ pp-l pp-a pp-2 pp-a ryPP5， ryPP4a， ryPP4b， ryPPla 
.ー.1、 pp-2 pp-a pp-3 pp-a ryPP2Ba， ryPP2Bb， ryPP4a， ryPP4b， ryPP2Aa， ryPP2Ab， ryPPlb， ryPPla 




サブタイプ 生物 最初のPCRで用いたプライマー nested PCRで用いたプライマー 単離された遺伝子
S A S A 
PTPR2A エイ R2A-1 ptp-a ptp-1 plp-a ryPTPR2Ac， ryPTPR2Ab 
R2A-1 ptp-b ptp-1 plp-b ryPTPR2Ab 
PTPR4 エイ ptp-l R4-a ptp-l ptp-a ryPTPR4a， ryPTPR4b 
ptp-l R4-a ptp-1 ptp-b ryPTPR4b 
PTPR5 エイ ptp-l R5-a ptp-1 ptp-a ryPTPR8 
AUコ1 R5-1 R5-a ptp-l ptp-a ryPTPR5a， ryPTPR5b 
R5-1 ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPR5b 
R5-2 R5-a ptp-1 ptp-a ryPTPR5a 
PTPN3 ナメクジウオ N3-1 N3-a ptp-1 ptp-a amPTPN3 
エイ N3-1 N3-a ptp-1 ptp-a ryPTPN3 
PTPN6 ナメクジウオ N6-1 ptp-a ptp-1 ptp-a amPTPN6 
エイ N6-1 N6-a ryPTPN6b， ryPTPN6c 
N6-1 N6-b ryPTPN6c 
N6-1 ptp-a ptp-1 ptp-a ryPTPR2B 
カワカイメンやヌタウナギでは、1-1に示したプライマーの組み合わせを用いることで、本論文で示した全ての遺伝子が単離された。一方ナメクジウオ
や特にエイでは、 1-1のプライマーを用いたPCRでは、 少数の遺伝子しか単離できなかった。そこで、特定のサブタイプに特徴的なプライマーを用いる







sponge sPTPR4 (AB019125) 
90 一一一一一一一一一十一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAGCAGGGCAGTGCAACAATTGTAATGTTGACAAACTTGGAGGAGAAAGGAAGGATTAAATGCAATCAGTATTGGCCAGAAGGAAGAACT 
E Q G S A T 1 V M L T N L E E K G R 1 K C N Q Y W P E G R T 
180 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCCGTGTATGGATCTATTAGAATTCACACTCAGGAGGAGTTAACTCTCGCCGACTACACATTGCGAATATTCTCACTTCAGCGGGAAGGT 
A V Y G S 1 R 1 H T Q E E L T L A 0 Y T L R 1 F S L Q R E G 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCCAATGAAGAAAGAATAGTGAAACAATTCCATTTTACTGTTTGGCCAGACCATGATGTACCTGACTATCCAACTGCATTGCTTCATTTT 
S N E E R 1 V K Q F H F T V W P 0 H 0 V P 0 Y P T A L L H F 
360 一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTTCGTAAAGTCTCTGCATCCAATACAGAAAAGTCTGGTCCTATGGTTGTTCATTGCAGTGCAGGTGTGGGGCGCACTGGGACCTTCATA 
V R K V S A S N T E K S G P M V V H C S A G V G R T G T F工
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACGCTGCATTCCCAAATGAATCGCTTACGTGAAGAAAGAAATATTGATGTGTTTGCTTTCGTTAAAGGAATGAGATGCCAGAGGTGTCTC 
T L H S Q M N R L R E E R N 1 0 V F A F V K G M R C Q R C L 
540 一一ー 一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATGGTTCAGACTGAGCGTCAATATATCTTTATTCATGATGCCTTACTAGAAGCTATTGAGTGTGGGGACACAGATGTTTCTGCAAGGGAT 
M V Q T E R Q Y 1 F 1 H 0 A L L E A 1 E C G 0 T 0 V S A R 0 
630 一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+TTAAATGAGCAATACAGGCTGCTGTGTGCACTGAATGACACTACGCAAAAGACTATGCTTCAGATGGAGTTTGAGAAAATTAACACCACA 
L N E Q Y R L L C A L N 0 T T Q K T M L Q M E F E K 工 N T T 
720 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATACATCGAAAAGTTGCCAAGGATGTTGGTGTTCTTCATTACAATAGAGTAAAGAATAGATACACAAATATTGTTCCTTTTGACAGTCAT 
1 H R K V A K 0 V G V L H Y N R V K N R Y T N 1 V P F 0 S H 
810 一一一一一一一一ー +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CGGTGTAGAATGAGCATCATTCCTGGTGTTGAGGGCTCTGATTACATCAATGCCAGCTTGATAAATGGTTATCACAAACCTCGTGCCTTT 
R C R M S 1 1 P G V E G S 0 Y 1 N A S L 1 N G Y H K P R A F 
900 一一一一一一一一-，一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATTGCTTCGCAAGGTCCTCTACCAGATACTGCAGATGACTTTTGGAGAATGGTTTGGGAGCAAAAAAGTTCATCAATTGTAATGCTTACT 
1 A S Q G P L P 0 T A 0 0 F W R M V W E Q K S S S 1 V M L T 
990 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー 一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+AAGGAAAGAGAAGGGGGCAAAGTAAAATGCCATCGGTATTGGCCAGAAAGTGGAGCAGAGATGCATGGTCCATTTCAAGTTATATTATAT 
K E R E G G K V K C H R Y W P E S G A E M H G P F Q V 1 L Y 
1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GGTATGCATGAGTATCCGGAGTACACATTAAGAGAGTTCAAGTTGATAGACAGCAGGGATCGTGAAGGCAGTATACAATTTGTGAAGCAA 
G M H E Y P E Y T L R E F K L 1 0 S R 0 R E G S 1 Q F V K Q 
1170 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+TACCAGTTTACAGTTTGGCCTGACGAAGGCATTCCAGGGAATGGTGTGGGAATTGTGGATCTCATTGGTCAAGTACAAAAATGGCAGCGC 
Y Q F T V W P 0 E G 1 P G N G V G 1 V 0 L 1 G Q V Q K W Q R 
1260 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CAGTGTGGAGACAAGCCAATAGTTGTGCATTGCAGTGCTGGATGTGGTCGCACTGGTACATATGTTGCTATTAGCATTCTGCTGGAAAGG 




L R T E G A V 0 V F H T V R T L R L Q R E W M V Q T E L Q Y 
1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一←一一一一+一一一一一一一一一+
GAATTTATTTATAAAACTATATTGGAGTACCTGGACTCATTTGAACTGTATTCAAATTTTAAGTAGATGGTTTTTTAT 
E F 1 Y K T 1 L E Y L 0 S F E L Y S N F K 
sponge sPTPR2B (AB019126) 
90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一 一 一一 一+一 一一一一一 一+
GAATATGACTGCCCAACCATCGTCATGGTGACCAACCTTCAGGAGGAAGACAAGGTCAAGTGTCATCAGTACTGGCCATCATATGGCTCC 
E Y 0 C P T 1 V M V T N L Q E E 0 K V K C H Q Y W P S Y G S 
180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+
ACCACCTATGGTCACCTCAAGGTAACTCTGAAGGAGGTAGAGAACTTGGCCGAGTACAGCATCCGTACCTTCAGTGTCACACCAATATCT 
T T Y G H L K V T L K E V E N L A E Y S 1 R T F S V T P 1 S 
270 
-一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一 一一一一一+， ~TCAAAGCCGTTCCCCGATGCCTGTGCGAGAGGTGCGTCAGTTCCACTTCCTGGTGTGGCCGGACCATGGAGTGCCCCAGTATGCCACT 
G Q S R S P M P V R E V R Q F H F L V W P 0 H G V P Q Y A T 
360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一 一一+一一一一一一一 一+一一一一一 一一一+一 一一一一一一一+
GCCCTGCTCAGCTTCAGGAAGAGGATCTCCAAGTACCACCCCCTCAACAGAGGACCTATGGCCGTCCATTGCAGTGCCGGAGTGGGTCGA 
A L L S F R K R 1 S K Y H P L N R G P M A V H C S A G V G R 
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一 一 一一 一+一一一 一 一一一十一一一一一一一一 +一一一一一一一一一十一一一一一一一 一+一一 一一 一一 +
ACAGGGACCTTCATTTGCATCGACTATGTTCTGAAGCAGATCGAGGGAGAAGCCATTGTGGACATCTTCAACTTTGTGCGTCATATGCGA 
T G T F 1 C 1 0 Y V L K Q 工 E G E A 1 V 0 1 F N F V R H M R 
540 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +
TACAGAAGGAACTACATGGTCCAGACTTCTGCTCAGTATATCTTCATTCATGATGCCATCCTGGAGTCAGTGTTGTGTGGGGACACCTCT 
Y R R N Y M V Q T S A Q Y 1 F 1 H 0 A 1 L E S V L C G 0 T S 
630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一 一一一一一+一一一 一 一 一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一 十一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+
ATACCAGCCTCTGAACTGAAGGATCGCATGGTTGCCATGAAGCAGTTGGATCCCGAATCACAGATCATGAAGATTGAGACTCAGTTTGAG 
1 P A S E L K 0 R M V A M K Q L 0 P E S Q 1 M K 1 E T Q F E 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
ACTTTGAACACTGCCTCTCCTATGGACAAAGACTTTGACTGCTCCATAGCTGAGCTTCCTGACAACCAAAAGAAGAACAGATTCCATGTT 八 L N T A S P M 0 K 0 F 0 C S 1 A E L P 0 N Q K K N R F H V 
810 
一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一 一 一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACCTTCCATCCAACAACTTCAGGGTCGCTCTCTCAGGTGATAAGAACCAGTCAGACTACATCTGTGCCAGCTTCTTGGATGGTTATCGT 
H L P S N N F R V A L S G 0 K N Q S 0 Y 工 C A S F L 0 G Y R 
900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一 一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一一 一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一 +
CAGAGAAGCGCCTTCATCGTCACTCAAGCACCAATGGCAGAGACGGTGGGAGACTTCTGGAGGATGGTCTGGGAGCACAAGTCTGCGGCC Q R S A F 1 V T Q A P M A E T V G 0 F W R M V W E H K S A A 
990 
一一一一一ー 一一一十一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一 一 一一 一+一一一一 一一一一+一一 一一 一一一+一 一一一一一一一+一一 一一 一 一+一一一一一一一一一+
ATCGTGATGTTGGCTCAGCTGGTGGAAGATGGGAAGGAGGTGTGTGTACGTTACTGGCCAGAGGAGATGGGTCGTCCAGAGGTGTTTGGT 
1 V M L A Q L V E 0 G K E V C V R Y W P E E M G R P E V F G 
1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一 一 一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一 一 一一一一+一 一 一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGTACCAGGTGGAGAAGAGCACAGAGGACCGAAATGAAAGCACTTACATCATCAGGAAATTCAAGATATGCTCCATTGACAATCCCCAA 
K Y Q V E K S T E 0 R N E S T Y 1 1 R K F K工 C S 1 0 N P Q
1170 
一一一ー一一一 一+一一一一一一一一一+一ー 一一一一一 一+一一一 一一 一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一 一+
GACAACAGGATGGTCACTCAGTTCCACTACTTGATGTGGCCGAACCGTGCAGCTCCCGAGAACACCAAATCAATTGTTGAGTTGATTGAT o N R M V T Q F H Y L M W P N R A A P E N T K S 1 V E L 1 0 
127 
1260 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAGCTTCAGCGCGTGCAAAGGAAGTCGGGAAACGGGCCAATCACAGTCCATTGCAACGATGGGATTGGTCGTACAGGAACCTTCTGTGCT E L Q R V Q R K S G N G P 1 T V H C N 0 G 1 G R T G T F C A 
1350 一一一一一一一一一+一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCCTATTCCATGATGGACAGGGTCAAGGTGGAGCAGGTGGTGGACGCATTCCAGACCATTAAGTCCATGAGGATACAACGAGCTGGCCTG A Y S M M 0 R V K V E Q V V 0 A F Q T 1 K S M R 1 Q R A G L 
1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTGGACTCACTGGCACAGTACATCTTCCTGCATTCTGCAGTGCTGGAGTTTTTGAGCACATTTGATGCATATCAGAACTTTAAATGATCC L 0 S L A Q Y 1 F L H S A V L E F L S T F 0 A Y Q N F K 
1530 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCCCTTTATTATAAATACAATGTCCTTCTCCCACTGATTGAATGAAATCCTT 
sponge sPTPR5 (AB019127) 
90 一一ー 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAACACAATGTCCCGACCATTGTCATGCTTACCAACATCATGGAGGAGGGCAAGGCAAAGTGCTCTCAATACTGGCCCAGTGGGTCAGGT E H N V P T 1 V M L T N 1 M E E G K A K C S Q Y W P S G S G 
180 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACATTGCAGTATGGAGGACTACTGGTCAAGGTGGAAACAACAATTATACTCCCTGATCACACCATTAGAAGTCTCACTGTAACATCTCCT T L Q Y G G L L V K V E T T 1 1 L P 0 H T 1 R S L T V T S P 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCAGGAGATACACGCACAGTGCTACACTTCCATTACACCAACTGGCATGACTATGGTACACCCACTCACTTGGCACCGTTGATAAACTTT S G 0 T R T V L H F H Y T N W H 0 Y G T P T H L A P L 1 N F 
360 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTCCGAGTGGTCAACCAATCACATGTGGTGCACGGCCCCCTGTTGGTCCACTGCAGTGCCGGTGTGGGCCGTACAGGAACCGTGATTGCT V R V V N Q S H V V H G P L L V H C S A G V G R T G T V 1 A 
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATAGATTACTGCATGAAGCAGATCCACATGGAAGGAGAGGTGGACGTCAAGGGTGTAGTGTCCGTACTGAGGGAACAGAGGAACTTCATG 工 o Y C M K Q 1 H M E G E V 0 V K G V V S V L R E Q R N F M 
540 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTCCAAACTGAGCAACAGTTCACATGCATTCACTATGTGTTGCTGGAGGCGATCATGTGTGGCGATACCTCATACATGATATCTGACTTC V Q T E Q Q F T C 1 H Y V L L E A 1 M C G 0 T S Y M 1 S 0 F 
630 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCTGCTGAGTATCCCAATTTGCAACTAAAAGATACATCAACAGGAAGGTCTCTGGTAGAGGAGGAGTTTAAGAAGCTGAACTCAATCAAG S A E Y P N L Q L K 0 T S T G R S L V E E E F K K L N S 1 K 
720 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACCATGATTTCAAAGTCGTCATTTATCAGCAAAGTGAAGGCCACCAGTCCAGGAGGTGCTCTTGATCAGGAGTACCACGAGTACCACGCA T M 1 S K S S F 1 S K V K A T S P G G A L 0 Q E Y H E Y H A 
810 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TACTTCGTCAAAGGCTACCTGAACACTCAACAGTTTATAGTGGCGGATGGACCTTGTGTGGACACCATTGAGCATTTCTGGCAGATGCTG Y F V K G Y L N T Q Q F 1 V A 0 G P C V 0 T 1 E H F W Q M L 
900 一一一一ー 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+GTTAACAATGGCTGCTCTAATATTATCACATTAACCCCAAGTGATGTTGGAGTGGATCCATACTGGCCACCTTGTAATCAGATGATGTCA V N N G C S N 1 1 T L T P S 0 V G V 0 P Y W P P C N Q M M S 
990 -一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTTACTAACATCAGTGTGGAGGTTGTGGAAGAGCAGCCAGAACACATGTACAATGTTAGGAAAATTATGCTAACAAACAGAACTGGCAGC L T N 1 S V E V V E E Q P E H M Y N V R K 1 M L T N R T G S 
1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACTCATCTCGTCATGCAGTATGAGTACATAGGCTGGACAGCAGAAAAGATGACGGACGTGTCGGGGTTTGTCCAGTTTGTTTTTGACGTA T H L V M Q Y E Y 1 G W T A E K M T 0 V S G F V Q F V F 0 V 
128 
1170 -一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCAAGGCGTATTGACGAGGGCAACTACACTAACAACGCCATCCTTGTGCATGACACTACCAGCCTGGGTCCCTCTGGCATCTTCTGTGCC A R R 工 D E G N Y T N N A 1 L V H D T T S L G P S G 1 F C A 
1260 一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTGTGGCACTGCATGGAAAGGCTGAGGTTAGAGAGAGTTGTGGATGTCTTCCAGGCGGTGCAGAAGCTTCAGCTGCAGAAGCCAGGCATG L W H C M E R L R L E R V V D V F Q A V Q K L Q L Q K P G M 
1350 一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTGGAGTCGGTCAAGCAATATGCATTCATCTACGACTGCGTTCATGAGTTTATTAATATCACCACCTCCACCACAGTCTGACGTAATATG V E S V K Q Y A F 1 Y D C V H E F 1 N 1 T T S T T V 
1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCTCACAACGCTCATTGGTTGTGATCATCAACAAAGTGTCGTGATAATACACTGATCTGCACACA 
sponge sPTPR3 (AB019128) 
90 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+GAGGGACAGCTGCAGACCATTGTGATGCTGACAAAATGTTCTGAAGGTGGCAAGATCAAATGTGAAATGTACTGGTCAGATAGCATGGGA E G Q L Q T 1 V M L T K C S E G G K 1 K C E M Y W S D S M G ，-
180 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一 十一一一一一一一一一+GGAGTCTATGAGACTGACACGCTCACAGTAACAACCACTTCCAATGAGTCCTATGCTGACTTCCAAATCCGAAAGTTCTCTATCAAATGT G V Y E T D T L T V T T T S N E S Y A D F Q 1 R K F S 1 K C 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+AAAGTGGCTCCAGATGCGGACTGCCTCCAAGTGACCCACTTCCACTACACTGCCTGGCCAGACCATGGAGTACCCCAGACTGCTACCTCC K V A P D A D C L Q V T H F H Y T A W P D H G V P Q T A T S 
360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATCCTCAGCTTTGTGAGGAGGGTACAGAATGCCCATGACAAGGGCAAGGGGGTTCCCCTCCTGGTTCACTGCAGTGCTGGGGTGGGGCGT 工 L S F V R R V Q N A H D K G K G V P L L V H C S A G V G R 
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACGGGAACTTTCATTGCACTGGACACACTTCTAGACAGGGTGAGGTCAGAGACATCCATCAGTGTATTTGAGATTGTCAAGGATATGAGA T G T F 1 A L D T L L D R V R S E T S 1 S V F E 1 V K D M R 
540 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+AATAGACGAAGATTCATGATCCAAACACTGGCACAGTATGTGCTCATCTATGATGCCTTTGATAAGTATATCACGTGTGGGGACACTGGT N R R R F M 1 Q T L A Q Y V L 1 Y D A F D K Y 1 T C G D T G 
630 一 一ー 一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一 一一一一一一一+一一一一一 一一一+一 一一一一一一 +ATCAGTGAATAATCCTCGATGCTGAGCAGAGATAATAATAACAAATAATGATTATAATTATTCATTTGAGAACGTTGATGTA S E 
sponge sPTPN1 (AB019129) 
90 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+ー 一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GACAACACCGTGCTGGTTATCGTCATGACAACAAAGTTAGTTGAGGCAGCCAAAGTGAAGTGTGCAGAATACTGGTCCGACGAGAGGCAG D N T V L V 1 V M T T K L V E A A K V K C A E Y W S D E R Q 
180 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+GAACAACATGGAGGGGTGATCATTCAGGTTACAAAGGTCGAGAAGTTTGAAGGATATGAACAGAGAACAATGCGTGTTCAGTTCGAGGGA E Q H G G V 1 1 Q V T K V E K F E G Y E Q R T M R V Q F E G 
270 一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一十一一一一一 一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一 一+一一一一一 一一一+GAAGAACGGACCCTCGCACACTTCCAATTCTTGGCGTGGCCCGATTACGGCATTCCCAGCAGCGGTTCCAGCGTCCTGAATCTGCTGCGC E E R T L A H F Q F L A W P D Y G工 P S S G S S V L N L L R 





























L V K Q F S L F S S N H P 1 L A H C S A G L G R T G V L V A 
450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
GTGCACACAGCGCTGGAGTACCACAAGGCCGGCCACAAAGTCGACCTGCCCGCCATTGTCCGCCGAATGCGTCGCCAGCGTGGAGGGATG 












Y L Q H N L P P P P E A P P P L L V Q Q T G S F S S S E T L 
810 
一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTT CACCCCTCCCCTGCTCCCATGTCCCCCCCACCTGAAAATTCTTCAGCCTCTGCCTTGATCTCATCCCCTGGAGCCTCGCCCACTTCT 

























S L T L T R V G E S K T L H Q T T P P A F 0 S IS H P T E Q ヰ
1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一十一一一一一一 一一+一一一一 一一一一+一 一一 一一一一+
CCCCCACCTCCTGCACAGCCACCTCCTTCCAAGGAGAGCGAGGCCCTTCCCTCCCCTCCGGCACCCTCCCAGAACCAAGAACAGCACACC 
lP P P P A Q P P P S K E S E A L P S P P A P S Q N Q E Q H TI 
1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一ーー一 一+一一一一一一一 一+
AACGAGCTTCCCCAACCTCCTAACTCCACAGAGGAGCTAGCAGGGTTTACTCTTCCTGACGATTGTGACTCATTTTCACTAGATTACAAG 
















S L S H S G N L P S Q E P H P T N L A S T K S 0 G E R S K K 
1980 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+
GGTGTGGGTAAATTGAACATCCCAGAGCTGTTTGTTGCCATGGCATCTGAGCGGCAACCACCAGCGTCCAAGAAGATTGCAAGTGTCAGA 
G V G K L N 1 P E L F V A M A S E R Q P P A S K K工 A S V R 
2070 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一 +
AATGGCGGAACGGCACCACTGGTTCAGGAGGCATCCATTAAGCAGGAGCCTGCAACGCTGGGCACCAGGCAACCAGAGCCTTTAGTCAAA 
N G G T A P L V Q E A S 1 K Q E P A T L G T R Q P E P L V K 
2160 
一一一一一一一一一+一一一一一 一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一 一十
CCTCCAATCATCACACAACAGGACACCAACAGATCATCTCAGGACACTCCTGAGACACTGCCACCCATTCCACAAGCAGAAACAAACACA 
P P 工 1 T Q Q 0 T N R S S Q 0 T P E T L P P 1 P Q A E T N T 
2250 
一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一 一 一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+
0AG:.TT;AG~GT;叩C叫CAACTGGAAGCAGGTAAAAAAACACCCGCTTCATCAATCAACCTAAAGCCTTCAGACCCTGTGACTGAA
V L E L 1 K Q L E A G K K T P A S S 1 N L K P S 0 P V T E 
2340 
一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一 一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCAATAAAAAGATGCCTATTGCTTCATTAATTAATTCAAAGCCCATTCAACCTACACCTGAAATCACCAAAGGAATGTCATCAACCAAC 




V K P S E P V S E T T K R T P 1 A S L T N P K P H 1 S S T S 
2520 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
TCAGCTGATGCCCAGGCAGTTTCAAGCACTCCTGGTGAAGTTCAAGGAACTGTTGCTCAACTCAAACGCCTGTTTGCCAGTTGAAATTTA 
S A 0 A Q A V S S T P G E V Q G T V A Q L K R L F A S 
2610 
一一一一一一一一一+一 一 一一 一 +一一一一一一一一一+一一一 一一 一一+一一一一一一 一 +一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTTCACTTCAATGTATTTGTAGACATCAGGCTTACTG 
131 




E N N V P S 1 V M L T K L V E N 0 K E K C S R Y W P Q V S S 
180 
一一一一一一一一一+一ー 一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー +ー
CTGGAGCCAGATGTTTATGGCCAATACTCCATTCGCAACAACTTTGAGCAGTCTGAAGCGTCCTACACAATCAGCTATCTCACCATTTCA 
























Q E N S L 1 1 V M T T N E V E R G R N K C T R Y W P 0 L 0 V 
180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一 一 一一一一一+一一 一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCAAGCTTTACGGGAAGGTGACGGTTTGTTGTGTGAAGGAGACCACCAAGCCGCACTACGTGTTGAGGGAGTTTGTGGTGAACAGGAAC 
S K L Y G K V T V C C V K E T T K P H Y V L R E F V V N R N 
270 
一一一一一一一一一+一一一一 一一一一十一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一 一一一一 一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTGAGGATGATCCAGCAGAGAAGGAAGAACGGAGGACAATATTCCAGTATCACTTCAAGGCATGGCCTGACCATGGTGTGCCCCATGAC 
S E 0 0 P A E K E E R R T 1 F Q Y H F K A W P 0 H G V P H 0 
360 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCCGGGGCAGTGCTGGGCATCCTGCAAGATGTCAATCTGCAGCAGAAGGAACTGACTGATGAGGGGGTGAAGCCTGGGCCCATTGTGGTA 








1 0 1 Q K T 1 Q L V R S Q R S G M V Q T E Q Q Y K F V Y V A 
630 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一 一一十一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+
ATACAGCATTTTGTGGAATCCTATCAAGCTATGCTACAAGGGGGAGGTACTGGTGACTATGGTAACATGACATTCCCTCTTAAAGAACCA 
1 Q H F V E S Y Q A M L Q G G G T G 0 Y G N M T F P L K E P 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一 一+一 一一一一 一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一+
GTTCCTGATGACCATACGTATGGAAACGTTTCAAAAGATGAAACACAGGAGGATGATTAATTGACCAGGCCCATGATTGATTGACTCCTG 






sponge sPTPN8 (AB019133) 
90 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一十一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGAATGTGTCCATCATTCTCATGCTAACCAGCGAGCAGGAGGAGGGTCAGCCTAAATGTCATCGTTATTTCCCACCTGATGATCAG 
E Q N V S 1 1 L M L T S E Q E E G Q P K C H R Y F P P 0 0 Q 
180 一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAAGGCGGACATGTGCAATTCGAGCAGTATCGCATCACTTTGAAATTTGTAGCACAAAACTCAGTCACTACAAGATGTTTCAGCCTGAGA 
Q G G H V Q F E Q Y R 1 T L K F V A Q N S V T T R C F S L R 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATATCCCAAGCAATCAGGTAAGGGAGATAACTCACCTGCAGTATTCTGAGTGGCCTGATCACGGAATACCAGAAGACCCACAACCGTTC 
H 1 P S N Q V R E 1 T H L Q Y S E W P 0 H G 1 P E 0 P Q P F 
360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCGACTTTGTTGGTACTGTTCACTCATTGAGGCAACAGTACCACTCAGGGGTTCCTGTACTAGTCCATTGCAGTGCAGGGGTTGGGAGG 
L 0 F V G T V H S L R Q Q Y H S G V P V L V H C S A G V G R 
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTGGTGTGTTTGTCCTGATGGATTTCCTTATGGCAAAGGTGGACTGTGGAGATGAAATTGACATCGCAAAATCACTGCAGCTGCTGCGA 
S G V F V L M 0 F L M A K V D C G 0 E工 o 1 A K S L Q L L R 
540 /戸、?一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+






E Q K S A G I V M L N K C T E K G Q A K C W Q Y W P E D G 0 
180 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCTCCCTTGACCTACAACGAGTTTGTTGTGGAAAACTTGGGATGCGAGGATGAGGGAGTATACCGACTCAACCGTATCAAGCTGGAGAAC P P L T Y N E F V V E N L G C E D E G V Y R L N R 1 K L E N 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACACTGCTTGGCGAGACCCGTTACATATCACACTTCCACTATACTCACTGGCCGGACTTTGGAGTGCCGGAGACAGACGTGTTTCTCGAC 
L L G E T R Y I S H F H Y T H W P D F G V P E T 0 V F L 0 
360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTCTTTACGCAGTGAGGTCATCGGGAGTGCTGGAGACGGGTGTGGGCCCCTGCATTGTGCACTGCAGTGCTGGCATTGGTCGTTCAGGC 
F L Y A V R S S G V L E T G V G P C 1 V H C S A G 1 G R S G 
450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTTTCTGTCTGGTGGACGTGTGCTTGAAGAAAATTGAGAGCACGAGGGATTTGAATTCAGTAAATCTTAAGGAGGTGCTGCTGAGCATG 




R K Q R M G L I Q T H D Q L K F S Y 1 A I L Q G A Y Q 1 L G 
630 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGAGGCCTTCCCACAATTCGACGATGAGGAGCAAGAAGAATCAGAGGAAGAGTCGGATGATAGCGATAATGAGGGCGGAGAGTATCCG 
K E A F P Q F D D E E Q E E S E E E S D D S D N E G G E Y P 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+









E E E E E V S T E E R A E E S Q P K K L K L 0 P P Q T P N V 
990 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAATGGACACTTGGACAGTGATGATGAGGTCTCTCCACCCCCTCCTCCTATTCCACCTCGCTCACAAAGCCTTTCACCTGAGCACACT 
E N G H L 0 S 0 0 E V S P P P P P 1 P P R S Q S L S P E H T 
1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一ー 一一一+
AGTAAAACAAAGCCCTTAGCACAATCCAACGATAGCTCGGGTCATGTTTTTTTGTCCCCTCAAGGTGAAAAGCCTTCTGCCTCCTCCTCA 








T H S E E R H N P 0 T Q S P T F A T S 0 T S E T 1 Q R K K Q 
1350 一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一十一一一一一一一一一十
GAGAGAGAAGAGCGTCAGAACCGAATAGCCAGCAGAGTAACAGAGATGAAGGAAAGACTGAAGGAGACTGATGCTTCATCATCCCCAGAG 




W S A P L M V V A F G V V V G Y F A Y A V 1 Y S 
1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AT AT AAAAAAAAAAA 
134 
2-2 ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPTP遺伝子の塩基配列及び推定アミノ酸配列








P V F Y G 0 1 V V K M L S E N K E 0 0 W T C R E F E L A N N 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー 一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGCCACAGTCGGTGCGTCCGGCAGTACCAGTTCACCAGCTGGCCTGACCACGGGGTTCCCGAGGACACCACGTCCAGTCTGCAGTTTGTC 
S H S R C V R Q Y Q F T S W P 0 H G V P E 0 T T S S L Q F V 
360 ーー 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGGATGGTCAGGAGGAACATCGGAGAGGGCGCAGGGCCGACTGTGGTCCACTGCAGTGCGGGTGTAGGCAGGAGCGGTACTTTCATAACT 








































E Y E N N V Q T Y G 0 1 T V T A E K V S T M A 0 Y A L R L L 
135 
270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACATCCAAAAGGCTGGAGTGGACGAGGTACGGGAGGTGCTACACTTCCAGTACACTAGCTGGCCGGATTATGGGGTACCCAAGCACCCC H I Q K A G V D E V R E V L H F Q Y T S W P 0 Y G V P K H P 
360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー 一一+一一一一一一一一一+
ACGTCAACCATCAACTTCGTCAAGAGGGTCAAGGCGTCCATTCCTCGCGGGGCTGGACCGACCATTGTGCACTGCAGTGCGGGTGTGGGG 
T S T I N F V K R V K A S I P R G A G P T I V H C S A G V G 
450 一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー 一一+一一一一一一一一一+
AGATCCGGTACCTTCATCACCATCGCCGCCATGTTGGACATGATCGAGGAAGAGGGCGCCATTAATATACACGACTTCGTAGATGCCATG 
R S G T F I T I A A M L 0 M I E E E G A I N I H 0 F V 0 A M 
540 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CGCGAGAACAGGATGACTATGGTGCAGACTTCGGACCAGTACGCGTTTATCTACACGGCGCTGCTGGAGGCCACACAGTGCGGCAACACC 
R E N R M T M V Q T S 0 Q Y A F I Y T A L L E A T Q C G N T 
630 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCATTCCTGCCGACGAATTCCGCGACAGATTCAGCACTCTCAGCCGTAAAAACCCCAAAACTGGCTTGAATGCGTACCAAGAGGAGTTC 
T 工 P A 0 E F R 0 R F S T L S R K N P K T G L N A Y Q E E F 
720 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AAGAGACTGGCTCGGGTCTGTCCGCCCCTGACCCCAGACAAGACCAGGTCGGCCCTGTCACCGGCGAACAAAAACAAGAACCGCTTCTCT 
K R L A R V C P P L T P D K T R S A L P A N K N K N R F S 
810 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCAGTCCTTGCCAGTGACAGTAACCGCCCCATGCTGACCCCCAGGCCCGGCGACCCGCCTGACGCCGACTACATCAACGCAGACTTCCTG 
S V L A S 0 S N R P M L T P R P G 0 P P 0 A 0 Y I N A 0 F L 
900 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATGGCTACAAGCGGAAGGACGCGTTCCTCGTCACCCAATCACCGCTGCCCGGCACCGTCACTGACTTCTGGCGCATGCTCAGTGATCAC o G Y K R K 0 A F L V T Q S P L P G T V T 0 F W R M L S 0 H 
990 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGATCAGTCTCCGTAATCATGCTGAACCAACTAAACCCGAAGGACAAGAGCGTTGTCAAGTACTGGCCAGATGAGGGGTCAAAAACTTTC 
R S V S V I M L N Q L N P K 0 K S V V K Y W P 0 E G S K T F 
1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+
GGCAATCTTGAGGTGGAGATGGTGTCGGAGAGTCGAGAAAAGAGCGCCACCGTGCGGCAGTTCAAGTTGTCCTCAGACACACGGTTCGAT 
G N L E V E M V S E S R E K S A T V R Q F K L S S 0 T R F 0 
1170 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGCAGTCGGACATTGTTCACCAGTTCGAGTTCACGGCGTGGCCGAGCGGTCGTTCAACTCCGACCTCCGTGGACGATTTGTTAGAACTG 
R Q S 0 I V H Q F E F T A W P S G R S T P T S V 0 0 L L E L 
1260 一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGGATTGGTGGAGAAGTGGCAGCAGCAATCTGGCAACGGACCAATCACAGTCCACTGCATTAATGGAGTGGGCCGGAGCGGTGTTTTC 
L G L V E K W Q Q Q S G N G P I T V H C I N G V G R S G V F 
1350 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TGCACTGCGCATGCGATGTTAGACAGGCTAAAGACAGAGCAGGTTGTTGACGTGTTCCAAGCAGTGAAGACTCTGAGGAACCACCGGCCT 
C T A H A M L 0 R L K T E Q V V D V F Q A V K T L R N H R P 
1440 一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACATGGTAGAGACCGAGGAGCAGTACCAATTCTGCTACCAGGTGGCGCTTGCGTACCTGGCCTCCTTCGACACTTATGCAAACTTCAAG 






























































































































































































































A N F K 0 L Q 






















































L E V R H F Q S P 0 W P A A C T A I S 0 V F H L V 0 L V Q E 
1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一ー 一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACGCTGCCACCAACGAGGGCCCCATCACTGTTCATGATGTGTACGGTGGAGTGTCTGCCGCCACCTTCTGTGGGCTGACAGCTCTCAAG 
H A A T N E G P I T V H 0 V Y G G V S A A T F C G L T A L K 
1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー +一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACCAGCTAGAGGATGATGGGAGTATGGATATCTTCCAACTGGCCAAGACCTACCACATGATGAGGCCAGGTGTCTTCTCGGAGAAGGAC 




Q Y L F L Y K A M Q T Q V A G V T E N G F G 0 I I T V 0 R T 
1530 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+















E T Y G S V Q V T L L 0 T I E L A T Y T V R T F A L F R H G 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+~GAGCGAGAAGCGTGAGGTGCGACAGTTCCAGTTCACGGCCTGGCCGGACCACGGCGTGCCCGAACACCCGACCCCCTTCCTCGCCTTC 
S E K R E V R Q F Q F T A W P 0 H G V P E H P T P F L A F 
360 
一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー ーー 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCAGGAGAGTCAAAGCCTGCAACCCGCCTGACGCTGGGCCCATGATCGTCCACTGCAGTGCTGGTGTGGGCAGAACCGGCTGCTTCATC 




















R V C L Q P 1 R G C 0 G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q R N A Y 
900 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCGCCACCCAGGGTCCTCTGGCGGAGACGACGGAAGACTTCTGGCGGATGCTGTGGGAGCACAACTCGACCATCATCGTCATGCTGACG 
1 A T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E H N S T 1 1 V M L T 
990 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGCTGCGGGAGATGGGCAGGGAAAAGTGCCACCAGTACTGGCCCTCCGAGCGCTCCGCACGCTACCAGTACTTCGTGGTGGATCCCATG 
K L R E M G R E K C H Q Y W P S E R S A R Y Q Y F V V 0 P M 
1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCGAGTACAACATGCCGCAGTACATCCTGAGGGAGTTCAAGGTCACTGACGCCAGGGACGGACAATCTAGGACCATCCGGCAGTTCCAG 
A E Y N M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T 1 R Q F Q 
1170 一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCACTGATTGGCCGGAGCAGGGCGTGCCAAAGTCCGGCGAGGGGTTCATCGATTTCATTGGCCAGGTGCACAAAACCAAGGAACAGTTC 
F T 0 W P E Q G V P K S G E G F 1 0 F 1 G Q V H K T K E Q F 
1260 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGACAGGAGGGGCCAATCACAGCCCACTGCAGTGCGGGTGTGGGTCGGACGGGCGTGTTCATCACCCTGGCGATCGTGCTGGACAGGATG 
G Q E G P 1 T A H C S A G V G R T G V F 1 T L A 1 V L 0 R M 
1350 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGGTACGAGGGCGTGGTGGACATGTTCCAGACCGTCAAGATGCTGCGGACACAGAGACCCGCCATGGTACAGACAGAGGACCAGTACCAG 
R Y E G V V 0 M F Q T V K M L R T Q R P A M V Q T E 0 Q Y Q 
1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TTCTGCTATCGCGCCGCGCTGGAATATCTCGGCTCGTTCGACCACTACGCCAACTGCTAACATGTCCGGCCCTCGCCGCCAACCGCCACG 








amphioxus amPTPN6 (AB033567) 
90 一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+





























L V K P P P G P T S P A 1 P P V S T G P P T A P R P E Q A K 
810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一 一+一一一一一ー 一一一+
ACACTTCCACAGACTCCAGAGCCAGAGAAACCTGTGTATGAGAATGTTGGAAAACTGAGAGAAAAGCAAAACTTCCGGGAACCCCCTGTA 




P K K P T 




己 Q R T K A V V M L N R V 1 E K G T 1 K C A Q Y W P Q G E V 
180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一 一一+一一一一 一一 一+一一 一 一一一一+一一一一一一一一一+
AACGGTCATTCGGATGAACTTGAGCTTGAGGAGACGGGGTACAAGGTCACACTGCTGGAGGAGGACGTCAGACCTTACTTCACCATCAGG 
N G H S 0 E L E L E E T G Y K V T L L E E 0 V R P Y F T 1 R 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一 一一一一一+一一一一一一一 一十一一一一 一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCTACCTGCTACAGAGGTTAAAGACCAATGAGAGCAGAAAAGTTTTTCACTTTCACTACACGAGGTGGCCGGACTTCGGCGTCCCAGAA 
T Y L L Q R L K T N E S R K V F H F H Y T R W P 0 F G V P E 
360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー 一 一一+一 一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCCCGGCGGCGTTTCTCCACTTCCTGCTGGAGGTGCGAGATTCGGGGTCGCTGGAGTCGGACGTGGGACCCCCCGTGGTGCACTGTAGC 
S P A A F L H F L L E V R 0 S G S L E S 0 V G P P V V H C S 
450 
一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一 一一一一 一+一一一一一一 一 +一一一一一一一一一+
GCCGGCATCGGCAGATCGGGCGTCTTCTGTTTAGTGGACACCTGTTTAGTACTGCTGGACAAGACGCGTGACCTGACCAGCCTGAACATC 
A G 1 G R S G V F C L V 0 T C L V L L 0 K T R 0 L T S L N 1 
540 
一一一一一一ー 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一 +一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGCGGCTGCTGCTGGACATGAGACAGTACCGCATGGGTCTGATCCAGACGCCCGACCAGCTACGCTTCTCCTACCTCGCCGTGATCGAG 
R R L L L 0 M R Q Y R M G L工 Q T P 0 Q L R F S Y L A V 1 E 
630 
-一一一一一一+一一 一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一 一 一 一+一一一一一一一 一十一 一一一一一一一+一一一 一一一一一十一一一一一一一一一+
JGGCCAGAACCATCCTGGGCATGACTACTGCAGAGGACGAGGTCATCAACACACTGGGGGAGGAGAGCGCGGATTTACAAGATGGACAC 
G A R T 1 L G M T T A E 0 E V 1 N T L G E E S A 0 L Q 0 G H 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一+一 一一一一 一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
AACCACCTTGTGACGAAGGACGACGAGGAAAACGCGAGAGACAAACCGCCCCCGCTCCCCCCGCGGGACCCGTCACGACGCAGCTCCAAA 
N H L V T K 0 0 E E N A R 0 K P P P L P P R 0 P S R R S S K 
810 
一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一 一 一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一 十一一一一一一一一一+
CAGCGGGCGCAGATGTTCGAGTACGAGCCAGAAGACCCCACAGACACCGAACGACTCAGGGAGAGACAGAGAGAAGCAGAGTTGAGGAAA 
Q R A Q M F E Y E P E 0 P T 0 T E R L R E R Q R E A E L R K 
900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一 十一一一一一一一一一+一 一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGAAGGCGAGACGAGAGGATAAGCAGCACGTCGGAGAAGCTGGCCGAGATGAAGAGGAAACAGCGGAAGACGGAGGCCGACAGGGAAAGG 




W L F W K P 1 L 1 Q A S 1 G V A L A G G L Y L L H R W Y T S 
1080 








































































































G T P E Y T L P V L T F V R K S S A A R T P E M G P V V V H 
450 
二-一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+， :AGCGCGGGTGTGGGACGTACGGGGACGTACATCGTGGTGGACAGCATGCTGCATCAGATGCGTGAACAGGGCACCGCCAATGTGCTC 
















K H C N K E K N R N S S V V P V E H A R V G L S S L T G V E 
900 
一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一ー 一一一一+一一一一一一 一 +
GGCTCAGATTATATCAATGCCTCATACATTATGGGATATCGTTGTAGCAATGAGTTCATAATAACACAGCACCCTTTACCACACACTACG 






















































E N Y G Q M Q V S L 1 0 T M E L A T Y S 1 R S F A L C K V G 
270 
一一一ー 一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー 一一一一十一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AGCACAGAGCAGCGGGAATTGAAGCAGTTTCAGTTCACGTCATGGCCAGACCACGGCGTTCCAGAACACCCAACACCATTCCTATCATTT 












































































































































-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+
TCCTTGAACATGTTTTGATAAGAACCAACCACACCGGAAAAAAAACGAGTCGCAGCATTGATTTGCCATTCCAATGATGTAAAATTTGCA 
1710 






一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一 一 一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGCTCATTTGATAATGAAGAGCGAGATGTGAAATTCATCACAGAAAGAAACGGACTCTGCCCTTACACCTG 




V W E Q G V H H V V M L T Q C V E R G R V K C 0 H Y W P F 0 
180 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一 一一一一一十一一一一一一一一一+一 一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一 一一一一一+
CAGGATCCAATTTTCTATGGCGACCTTGTTGTACAGATGCTGTCGGAGTCAGTGCTGCCAGAGTGGACTCTTCGGGAATTTAAAGTTTTC 
Q 0 P 1 F Y G 0 L V V Q M L S E S V L P E W T L R E F K V F 
270 
一一 一一+一ー 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGAAGACCCAACTCTAAGACCAAGAGTTGTGCGCCAGTTCCACTACACCGTGTGGCCTGACCATGGTGTGCCCGAAATGGCAGGCTCA 
M E 0 P T L R P R V V R Q F H Y T V W P 0 H G V P E M A G S 
360 
一一一一一一一一 +一一一一 一一一 +一一一一一 一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CTTATAAAGTTTGTGAGGACGGTACAAGACTACACGAACCGCACACCTGGTGCAGGACCCACAATTGTGCATTGCAGTGCTGGTGTTGGA 
L 1 K F V R T V Q 0 Y T N R T P G A G P T 1 V H C S A G V G 
450 
一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAACTGGAACACTCATCGCACTTGACAGGATTCTGCACCAAATGGACGCCGCTTCCTGGGTGGACATTCACGGCACAGTAATGGATCTG 
R T G T L 1 A L 0 R工 L H Q M 0 A A S W V 0 1 H G T V M 0 L 
540 
一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +
CGGAGCCACCGTGTCCTGATGGTGCAGACAGAGTGTCAATATGCCTTTCTACATCAATGTGTCATTGAGGAGATTTGGTTGAGGAAAGCG 




S L H G N A S Y T S F E N 1 G 0 L S 0 A G S L E F R 
720 
一 一 一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一 +一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一 一 一一十一一一一一一一一一+
TTTTGATTCCATCTCATTTGGAAGAGCACTGTGGATATAACCACAACAGAGATTTCAGCTTTAACTCGCTTCTCCAATGGGGCGTCAGTT 
810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一 一一+
ATGTCGTTCAATCCTTACTTGCACGTTGCTTGTATATTAACTTATAAATTAAAAACAGGACAATGCAACATTCCTTAATTGTGAATAAAT 
900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一 一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一←ー +一 一一一一一一 +一 一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTTTCATATAAAGTTGTGTAATAATACCT 
hagfish hgPTPR2B (AB033574) 
90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一ー一一 一一+一 一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATATGGCAAGAAAGGTCTACAAGCATCGTGATGGTCACCAATTTGGTGG込AGTTGGCAGGGTTAAATGCTGTAAGTACTGGCCCGACGCA





S E 1 H G 0 1 K V T L V E T E M L A E Y M 1 R T F S L H K A 
270 
一一一一一一ー 一一+ー 一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGATCCGATGAAACGAGGCAACTCAGGCAGTTCCACTTCACTGGCTGGCCTGACCATGGCGTTCCCTATCATGCTACAGGCCTGTTAGCG 
















T F R A A Y P T 1 V C T 0 P Q S G S S Q V K 0 E F Q V C L Q 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一 一 一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATTTGCTTTGCATCTTGCTCATATATCAGAAGTTTTCATCCTTTGCATTGAGTGAACATTCGCATTGCTGGAGGTGTGCATGCTGTGCA 









一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一 +一 一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGCTCCTGGGATCAGGGAAATGTCCTTGTGTCTGTGCCTGGTCTCTCTTGTTTGAGTCTCTCTACTCTTTCTGCTGCTATTCAAATTGAT 
1080 
一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
GACTGGTCACTTATCAGGTGCAATGACTTGTCACCTGATAATGACTCCACATGAAGGTGCATTTGATTAATGTGACTGTTGTCGTCATGT 
1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一 一+一一 一一一一一一+
TTCTCCTTGGTCTTTTGTTCAGCATAATAAAGATTTTACATTTGAAAAAAAAA 




E Q H C S T 11M M T R L E E R G R V K C 0 R Y W P L R G V 
180 
一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一十一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+
GAGACATATGGCTTGGTATCTGTGACTCTGTTGGATACCACAGAGGTGGCGAGTTATTGTCTTCGATCCCTCACCTTGTGTAAGGTGGGA 
E T Y G L V S V T L L 0 T T E V A S Y C L R S L T L C K V G 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+
GGCAGGGAAAGGCGGGAAGTGAAGCATTTCCAATTCTTGGCCTGGCCAGATCATGGAGTTCCCAACCACCCAGCCCCTATTCTTGCCTTC 
G R E R R E V K H F Q L A W P 0 H G V P N H P A P 1 L A F 
360 
一一一一一一一一一+一一一一一一 一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一ー一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGAAACGTGTTTGGGCATGCACCTCTACAGAGACTGGGCCTCTGGTGGTTCACTGCAGTGCTGGGATTGGTCGAACAGGTTGCATTATT 

















L G V E C S T S C P P V V L A L P C N A Q K N R P G A V L P 
810 
一一一一一ー 一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー 一一一一一+
TACGAGCACAACCGGGTTCGTCTGCAGCATGTACGTGTCCAACACTCCACAGACTACATCAATGCCAGTCTGGTCGATGGTTACAGGCAT 














































































































































































































































































E Q R T V T 1 V M M T R L E E K S R V K C 0 Q Y W P C R G T 
180 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+f会GACTTATGGAATGATTCAAGTCACCCTTTTGGATATAGTGGAGCTAGCCACATATTCTGTCCGAACATTTGCACTTTATAAGAATGGT
















































































































































S S L E K H 1 Q K L R N K T G K F 0 1 T G L E E E F N K L T 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一 一ー +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAGTCCGÞ~TAAGGAAGGACAATATGAGAACAGGGAATAAACCAGTAAATATGAAAAAAGCAAGAGTCCTTCAGATCATTCCCTATGAT 





F N R V V L P R K R G Q E F S 0 Y 1 N A S Y 1 0 G Y R Q K 0 
900 
一一一一一一一一一+一ー 一一ー 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATTTTGTTGCAACTCAGGGTCCTCTTGCTCATACAGTGGAAGATTTTTGGAGAATGGTCTGGGATTGCAAGTCTCACACAATTGTAATG 
























o F C Y K V V Q 0 F L 0 1 H S 0 Y A N F K 





































一一一一一一一一一+一一一一一一一ー +ー一一一一ー 一一一一+一ー 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AGAGTATGTCTACAGCCAATCAGAGGAGTTGAAGGCTCAGATTATATCAATGCAAGTTTCATCGATGGTTACAGGCAGCAGAAAGCCTAC 















































Q S Q E T R T L T Q F H F L S W P A E G 1 P S S T R P L L 0 
360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー 一一一一一十一一一一一一一一一+一一一 一一ー 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +
TTCCGGAGGAAAGTCAATAAGTGTTACAGAGGTCGTTCCTGCCCCATAATCGTACACTGCAGTGACGGCGCAGGAAGAACTGGAACATAC 



















工ay どyPTPR2Ac (AB033586) 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGAGAAGTGCAACTATCGTCATGATGACAAAACTAGAGGAAAAATCTCGGGTGAAGTGCGACCAATACTGGCCCAGCCGGGGAACA 






































































Q E Q S V C 1 V M V T N L V E V G R V K C Y K Y W P 0 0 S E 
180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+









































































































































































G T F 1 V 1 0 A M L 0 M M H A E R K V 0 V F G F V S R 1 R A 
163 
540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一 +
CAGAGGTGTCAAATGGTTCAGACAGATATGCAGTATGTATTTATATATCAAGCACTATTGGAACATTATTTATATGGAGACACAGAACTG 
Q R C Q M V Q T 0 M Q Y V F 1 Y Q A L L E H Y L Y G 0 T E L 
630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一 一一 一+
GAAGTGACTTCACTTGAAAGCCATTTGCAAAAGCTTTACAATAGAGTATCTGGATCAGGCTGCAATGGTCTAGAGGAAGAATTCAAGAAA 












K 0 S Y 1 A S Q G P L Q H T 1 E 0 F W R M 1 W E W K S C S 1 
990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一 一一一一一+一一 一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTATGTTAACAGAATTAGAAGAAAGAGGCCAGGAGAAATGTGCACAGTATTGGCCATCAGAAGGAACTGTAACTTACGGTGATATTACA 








R Q F H F H G W P E V G 1 P A 0 G K G M 1 N L 1 A A V Q K Q 
1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
CAGCAGCAGTCAGGAAACCATCCAATCACCGTGCACTGCAGTGCTGGAGCCGGAAGAACAGGAACTTTCTGTGCCCTGAGTACTGTTTTG 
Q Q Q S G N H P 1 T V H C S A G A G R T G T F C A L S T V L 
1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一十一一 一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAGGGTGAAGGCTGAGGGTATCTTGGACGTATTTCAGACAGTAAAGAGTCTACGGCTACAGAGACCACATATGGTCCAGACACTGGAA 




Q Y E F C Y K V V Q E Y 1 0 A F S 0 Y A N F K 
1530 
一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一 一ー 一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+
TTTTGTAATATTCTATTTGTTAATATACTGAAACCCGTGTACATATCTTATTGGTTTTAGAGGTTGGTACCATAAGGCTTTCATATTAGC 
1620 





ray ryPTPR5b (AB033590) 
90 
一一一一一一一一ー +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一 +一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+
GAACAAAATACAGGAATCATCGTTATGATTACAAATTTAGTGGAAAAAGGAAGACGAAAATGTGATCAGTACTGGCCCAGTGAGAACAAT 
E Q N T G 1 1 V M 1 T N L V E K G R R K C 0 Q Y W P S E N N 
180 
一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一 一一 一一+一一一一一一一一一十一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAGAGTATGGCAACATAATTGTCACCCTGAAGAGTACAAAAGTAAGGGCATGCTGTACTGTACGTCACTTCACCATACGGAACAC五AAA





















































































































N V G L M Q Q Q K G H R 








L P F 0 N T R V R L K E V 0 E S V V G S 0 Y 1 N A N N 1 T N 
270 
-ー 一一一一一一一+ー 一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGGAAAAATGGAGATGATTGTAAAAACTACATTGCAACACAAGGCTGTCTTCAGAACACCATCAATGATTTTTGGAAAATGATTTACCA 













































































































































































































































































































































C G N Q A A 1 M E L 0 0 T L K Y S F L Q F 0 P A P R R G E P 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一 十一一 一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
CACGTCACGAGACGCACCCCCGACTACTTCCTGTAAACAGTGAAGGTTTTCGACTCCTGACTGACCCTCTTTAAAAAAGTGGACCATGCC 
H V T R R T P 0 Y F L 
810 








一一一一一ー 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー +一一一一一一一一一+一一 一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAACAGTCGCTGGAGACCATCTGCTTGCTGCTAGCGTACAAGATCAAGTACCCGGAGAACTTCTTCCTACTCAGAGGCAACCACGAGTG 




A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R Y T 工 K L W K T F T 0 C F N 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー +ー一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+
CTGCCTGCCCATCGCAGCCATCATAGACGAGAAGATCTTCTGCTGTCACGGAGGACTGTCGCCTGACTTGCAATCCATGGAACAGATCCG 
























































































































































































































E A N K A 1 R G F S P Q Q K 1 T S F E E A K G L 0 R 1 N E R 
1170 
一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一 +
CATGCCGCCACGAAGGGACACCATTTCCAACGATGGTTCTATGAGTCCCATCAACAATTCGGCTGTGGGTGATAATGGCACTGGCAGGAA 
M P P R R 0 T 1 S N 0 G S M S P 1 N N S A V G 0 N G T G R N 
1260 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+
TGTACAATGGAAGCAGGCATGGTTTGACACTGATTTGCAAAGTGAGAAAACGGATGCTTTTTGCTTTGCTTTCTTAGCAGGTACCGAATC 




















o Y L P L T A L V 0 G Q 1 F C L H G G L S P S 1 0 T L 0 H 1 
360 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCGAGCTCTGGATCGCCTGCAAGAGGTTCCACACGAGGGCCCAATGTGTGACCTGCTGTGGTCAGACCCCGATGATCGTGGTGGATGGGG 
R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G W G 
450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一 一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATCTCACCGCGTGGTGCCGGTTACACATTTGGCCAGGATATATCTGAGACCTTCAATCACAGCAATGGGCTTACACTGGTTTCTCGTGC 








































































































































































































































































































E N D R G V S F T F G A E V V A K F L H K H D L D L 1 C R A 
540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
f qcmGTTm凶 GAT悶 TATGAGTTCTTTGCAAA山 ACAATTGGTGACTTTATTCTCTGCACCCAATTATTGT 日 GAGTTTGA





















一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー 一一一十一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一 +
GTTCTACAGTGTAGAAACGTTCCTCCTGCTCCTCGCTCTAAAGGTGCGATACCCAGACAGGATTACACTGATCCGGGGTAACCATGAGAG 




















H Q L V M E G Y K W H F N E T V L T V W S A P N Y C Y R C G 
630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一T一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一 一 一 +一一一 一一一一一+
GAATGTGGCGGCCATCCTGGAGCTGGACGAGCATCTTCAGAAAGAGTTCATCATCTTCGAGGCAGCGCCTCAGGAGACCCGAGGCATCCC 
N V A A 1 L E L 0 E H L Q K E F 1 1 F E A A P Q E T R G 1 P 
720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一 +一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+
CTCCAAAAAACCTGTGGCTGATTACTTCCTTTGAACTGTCCCTCCTAGTCCTCGTCGTCCTCCTCCTCCTCCGTCCTCCTCATCGGTCCT 
S K K P V A 0 Y F L 
810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一 一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACCCCTACTCCCTCCCTCGCCCATCCCCTCCAAAAATCACACGTCCAGTTGACCCTGTTCATCATTTCCTCCTCACTATCTTGGAGTCT 
900 




一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一 一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAGGTTATTATTCAGTTGAAACAGTCACACTTCTTGTAGCCCTTAAGGTACGTTATCGTGAACGTATCACAATACTTAGAGGGAATCAT 
R G Y Y S V E T V T L L V A L K V R Y R E R 1 T 1 L R G N H 
180 
一一一一一ー +ー一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAGCAGACAAATTACACAAGTGTATGGCTTCTATGATGAATGTTTAAGAAAATATGGAAATGCCAATGTGTGGAAATATTTTACTGAT 
E S R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N A N V W K Y F T 0 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一 一一+
CTCTTTGATTACCTTCCGCTCACTGCCTTGGTAGATGGTCAGATCTTCTGTCTCCATGGAGGCCTTTCTCCTTCCATTGATACACTGGAT 




H 1 R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G 
450 
一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一 一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
TGGGGCATATCCCCCCGGGGTGCTGGTTACACCTTTGGTCAGGATATTTCTGAGACTTTTAACCATGCGAATGGCCTTACATTGGTCTCA 





































































































一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+
CTTCTACAGTGTTGAGACATTCTTGCTGCTATTAGCACTGAAGGTTCGTTATCCTGATAGAATCACACTGATCAGAGGGAACCACGAGAG 
F Y S V E T F L L L L A L K V R Y P 0 R 1 T L 1 R G N H E S 
180 
一一一一一一一一ー 十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一 +一一 一一一一一 +一一一一一一一一一+
CAGACAGATTACCCAGGTTTATGGGTTTTATGATGAGTGCTTGCGCAAATATGGATCGATAACTGTGTGGAGATACTGCACTGAGATCTT 
R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G S 1 T V W R Y C T E 1 F 
270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー 一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+
TGATTACCTCAGCCTTTCTGCTGTTGTGGATGGAAAGATCTTCTGTGTGCATGGAGGCCTGTCTCCATCCATCCAGACCCTGGACCAGAT 
o Y L S L S A V V 0 G K 1 F C V H G G L S P S 1 Q T L 0 Q 1 
360 
一一一一+ー 一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 十一一ー 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+
CAGGACAATTGACCGGAAACAGGAAGTGCCCCACGATGGTCCAATGTGTGATTTGCTGTGGTCTGACCCAGAAGATACAACTGGCTGGGG 




1 S P R G A G Y L F G S 0 V V A H F S A A N S 1 0 L 1 C R A 
540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー 一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一 一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCACCAGCTGGTGATGGAGGGTTACAAGTGGCATTTCAATGAAACTGTTCTAACTGTCTGGTCAGCACCCAACTACTGTTACAGGTGTGG 
H Q L V M E G Y K W H F N E T V L T V W S A P N Y C Y R C G 
630 
-ー 一一一一一一一+一一一一一 一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一十一一一 一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+
AAACGTCGCTGCAATTCTTGAACTGGATGAGCATTTAGAGAAAGAGTTTACTATTTTTGAGGCTGCTCCTCAGGAATCTCGAGGGGTGTC 




















1. Homo sapiens STEP (U27831) 
2. Homo sapiens HPCPTP1 (064053) 
3. Homo sapiens 1C-PTP (011327) 
4. Ephydatia fluviatilis sPTPR7 (AB019131) 
PTPN3 
5. Homo sapiens PTPN1 (M33689) 
6. Gallυ5 gallus PTP1B (U86410) 
7. Homo sapiens PTPRF (M25393) 
8. POとamotrygonmotoro ryPTPN3 (AB033582) 
9. Branchiostoma belcherエ amPTPN3 (AB033568) 
10. Eptatretus burgeri hgPTPN3 (AB033579) 
11. Drosophila melanogaster Ptp61F (L11253) 
12. Ephydatia fluviatilis sPTPN3 
PTPN4 
13. Homo sapiens PTP-BAS type 1 (021209) 
PTPN5 
14. Homo sapiens OKFZp566K0524 (AL050040) 
PTPN9 
15. Homo sapiens OKFZp564F0923 (A1110210) 
PTPN8 
16. Homo sapiens pez (X82676) 
17. Homo sapiens PTP 01 (X79510) 
18. Ephydatia fluviatilis sPTPN8 (AB019133) 
PTPN7 
19. Homo sapiens PTP (M64572) 
20. Homo sapiens PTP (M68941) 
PTPN1 
21. Xenopus laevis PTPX1 (133098) 
22. Xenopus laevis PTPX10 (133099) 
23. Homo sapiens PTP MEG2 (M83738) 
24. Ephydatia fluvェatilis sPTPN1 (AB019129) 
PTPN2 
25. Ephydacia flυviatilis sPTPN2 (AB019130) 
26. Homo sapiens 70zpep (AF077031) 
27. Homo sapiens PTP G1 (013380) 
28. Homo sapiens BOP1 (X79568) 
PTPR8 
29. Homo sapiens IA-2/PTP (118983) 
30. Potamocrygon motoro ryPTPR8 (AB033585) 
31. Homo sapiens IAR (AF007555) 
PTPN6 
32. Potamocrygon mocoro ryPTPN6b (AB033591) 
33. Homo sapiens PTP 10 (X70766) 
34. Gallus gallus Syp (U38620) 
35. Xenopus laevis SH-PTP2 (U15287) 
36. Epcatrecus burgerェ hgPTPN6a (AB033576) 
37. Epcacretus burgerエ hgPTPN6b (AB033578) 
38. Pocamotrygon mocoro ryPTPN6c (AB033592) 
39. Homo sapiens hPTP1C (U15528) 
40. Pocamotrygon motoro どyPTPN6a (AB033580) 
41. Drosophila melanogas亡er csw Y1229 (U19909) 
186 
42. Branchiostoma be1cheri amPTPN6 (AB033567) 
43. Ephydatia f1uviati1is sPTPN6 (AB019132) 
PTPR5 
44. Potamoとrygonmotoro ryPTPR5b (AB033590) 
45. Homo sapiens PTPRy (L09247) 
46. Ga11us ga11us PTPγ (U38349) 
47. Eptaとretusburgeri hgPTPR5a (AB033570) 
48. POとamotrygon mo toro どyPTPR5a (AB033588) 
49. Homo sapiens PTPRC (M93426) 
50. Ga11us ga11us CPTPC (L27625) 
51. Eptaとretusburgeri hgPTPR5b (AB033577) 
52. Branchiostoma be1cheri amPTPR5 (AB033565) 
53. Drosophi1a me1anogaster P七p99A (M80539) 
54. Ephydatia f1uviati1is sPTPR5 (T.B019127) 
PTPR9 
55. Drosophi1a me1anogaster P七p69D (M27699) 
PTPR1/6 
56. Homo sapiens LCA (Y00638) 
57. Ga11υ5 ga11us p七p lambda (L13285) 
58. Heterodontus francisci CD45 (U34750) 
PTPR4 
59. Potamotrygon mo亡oro どyPTPR4b (AB033589) 
60. Homo sapieη5 PTPα (M34668) 
61. Xenopus 1aevis PTPα (U09135) 
62. Ga11us ga11υ5 ptpα (Z32749) 
63. Eptaとretusburgeri hgPTPR4 (AB033572) 
64. Homo sapiens HPTPε (X54134) 
65. POとamotrygonmotoro ryPTPR4a (AB033583) 
66. Branchiostoma be1cheri amPTPR4c (AB033564) 
67. Branchios亡omabe1cheri amPTPR4a (AB033562) 
68. Branchiostoma be1cheri amPTPR4b (AB033563) 
69. Branchiostoma be1cheri amPTP10 (AB033561) 
PTPR2B 
70. Ephydaとiaf1uviati1is sPTPR2B (AB019126) 
71. Xenopus 1aevis ptprt (AF173857) 
72. Homo sapiens RPTP-rho (AF043644) 
73. Homo sapェens hR-PTPμ (X58288) 
74. Eptaとretusburgeri hgPTPR2B (AB033574) 
75. Homo sapiens h-PTPK (Z70660) 
76. POとamotrygonmotoro ryPTPR2B (AB033587) 
77. Homo sapiens hPTP-J (U73727) 
PTPR2A 
78. Drosophi1a me1anogaster Lar (M27700) 
79. Hirudo medicina1is HmLAR1 (AF017084) 
80. Homo sapiens PTPd (L38929) 
81. Potamotrygon motoro ryPTPR2Ab (AB033584) 
82. Branchiosとomabe1cheri amPTPR2A (AB033566) 
83. Eptatreとusburgeri hgPTPR2Aa (AB033569) 
84. Pocamotrygon motoro ryPTPR2Ac (AB033586) 
85. Ga 11 u 5 g a 11υ5 CRYPα1 (L32780) 
86. Homo sapiens PTPσ (U35234 ) 
87. Homo sapiens LAR (Y00815) 
88. PO亡amo亡rygonmoとoro ryPTPR2Aa (AB033581) 
89. Epcatretus burgeri hgPTPR2Ab (AB033571) 
90. Hirudo medicina1is HmLAR2 (AF017083) 
91. Ep亡3どrecusburgeri hgPTPR2Ac (AB033575) 
92. Ephydatia f1uviaとi1is sPTPR4 (AB019125) 
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PTPR3 
93. Ephydatia fluviatilis sPTPR3 (AB019128) 
94. Homo sapiens DEP-1 (U10886) 
95. Gallus gallus PTP (AJ238216) 
96. Homo sapiens HPTPs (X54131) 
97. Eptatretus burgeri hgPTPR3 (AB033573) 
98. Homo sapiens PTP-U2 (Z48541) 
99. Gallus gallus CRYP-2 (U65891) 
100. Rattus norvegicus PTPRQ (AF063249) 
101. Drosophila melanogas亡er Ptp10D (M80465) 
102. Drosophila melanogaster P七p4E (L20894) 
103. Branchiostoma belcheri amPTPR3 (AB033560) 
104. Mus musculus Esp (U36488) 




1. Drosophila melanogaster rdgC (M89628) 
2. Homo sapiens PPEF-2 (AF023456) 
3. Homo sapiens PPP7C (AF027977) 
4. Trypanosoma cruzi AAC14087.1 (AF052832) 
PP7 
5. Arabidopsis thaliana PP7 (AJ000057) 
PP5 
6. Saccharomyces cerevisiae PPT1 (X83099) 
7. Schizosaccharomyces pombe SPBC3F6.01c (AL022019) 
8. Ne υrospora crassa pp七-1 (U89985) 
9. Homo sapiens PP5 (U25174) 
10. POとamotrygonmotoro ryPP5 
11. Epとatretusburgeri hgPP5 
12. Branchiostoma belcheri amPP5 
13. Ephydatia fluviatilis sPP5 
14. Arabidopsis thaliana F7019.19 (AC006931) 
PP2B 
15. Homo sapiens PPP3CA (L14778) 
16. POとamotrygonmoとororyPP2Ba 
17. POとamotrygonmotoro ryPP2Bb 
18. Ep亡aとretusburgeri hgPP2B 
19. Homo sapiens ca1c工neur工n A2 (M29551) 
20. Drosophila melanogaster Pp2B-140 (U30493) 
21. Homo sapiens ca1cineurin A (S46622) 
22. Branchiostoma belcheri amPP2B 
23. Ephyda亡iafluvia亡ユlissPP2B 
24. Drosophila melanogaster CanA1 (M97012) 
25. Neurospora crassa ca1modu1in-dependen七 pど0七e工n phosphatase (M73032) 
26. Filobasidiella neoformans CNA1 (AF042082) 
27. Schizosaccharomyces pombe ppb1+ (028955) 
28. Saccharomyces cerevisiae CMP1 (X66490) 
29. Saccharomyces cerevisiae CMP2 (X54964) 
30. Dictyostelium discoideum ca1cineu工in (U22397) 
31. Paramecium tetraurelia pどO七einphosphatase 2B (AF014922) 
PP6 
32. Schizosaccharomyces pombe ppe1+ (013712) 
33. Saccharomyces cerevisiae S工T4 (M24395) 
34. Homo sapiens PP6C (X92972) 
35. Drosophila melanogaster PPPV6A (X75980) 
36. Arabidopsis thaliana TA050050.1 (AC007980) 
37. Dictyostelium discoideum pppO (AF176121) 
38. Plasmodium falciparυm MAL3P5. 5 (AL034556) 
PP4 
39. Schizosaccharomyces pombe SPBC26H8.05c (AL031743) 
40. Dictyostelium discoideum pppC (AF161253) 
41. Arabidopsis chaliana PPX-2 (Z22596) 
42. Homo sapiens PPX (X70218) 
43. Potamotrygon mo亡oro どyPP4a
44. Drosophila melanogaster pp4 (Y14213) 
45. Pocamotrygon motoro ryPP4b 
46. Parameci um te tra urelia ppx1 (U314 45) 
47. Saccharomyces cerevisiae PPH3 (X82086) 
PPG 
48. Saccharomyces cerevisiae PPG (M94269) 
49. Schizosaccharomyces pombe SPAC22H10.04 (Z69730) 
50. Trypanosoma brucei TPP2 M74168) 
PP2A 
51. Homo sapiens pro七einphosphatase 2Aα (M3 6951) 
52. Pocamotrygon mocoro どyPP2Aa
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53. Eptatretus burgeri hgPP2A 
54. Potamotrygon motoro ryPP2Ab 
55. Homo sapiens proヒeinphospha七ase 2As (X12 65 6) 
56. Branchiostoma belcherェamPP2A
57. Drosophi1a me1anogaster PP2 (X78577) 
58. Ephydatia f1uviati1is sPP2A 
59. Ne υrospora crassa pph-1 (X83593) 
60. Dictyoste1ium discoideum PP2A (AF138278) 
61. Acetabu1aria c1iftonii PP2A (Z26654) 
62. Arabidopsis tha1iana PP2A-4 (U08047) 
63. Paramecium te亡raure1ia pp2ど-1 (AF030978) 
64. Schizosaccharomyces pombe ppa2+ (M58519) 
65. Arabidopsis tha1iana PP2A (M96732) 
66. Schizosaccharomyces pombe ppa1+ (M58518) 
67. Saccharomyces cerevisiae PPH22 (X83276) 
68. Parameciυm tetraure1ia PPN1 (U27497) 
69. P1asmodium fa1ciparum PP-beta (U89025) 
70. Arabidopsis tha1iana F21B7.27 (AC002560) 
71. Arabidopsis tha1iana T22013.2 (AC007290) 
72. Arabidopsis tha1ェana T4工9.4 (AF069442) 
73. P1asmodium fa1ciparυm Pfpp-alpha (U88869) 
PPZ 
86. Saccharomyces cerevエsiae SAL6 (U00795) 
87. Saccharomyces cerevisiae PPZ1 (M86242) 
88. Saccharomyces cerevisiae ppz2 (L102 41) 
89. Schizosaccharomyces pombe phz1 (U73689) 
90. Neurospora crassa pzl-1 (AF071751) 
91. Trypanosoma brucei PP15.9 (X52746) 
PPY 
92. Drosophi1a me1anogaster pどoteinphospha七aseY (Y07 510) 
PP1 
74. Drosophi1a me1anogaster PPN 58A (Y17355) 
75. Arabidopsis thaliana TOPP8 (U80922) 
76. Arabidopsェs tha1iana TOPP2 (M93409) 
77. Arabidopsis tha1iana TOPP1 (M93408) 
78. Arabidopsis tha1iana TOPP4 (M93411) 
79. Arabidopsis tha1iana TOPP3 (M93410) 
80. Arabidopsis tha1iana A七PP1bg (Z46253) 
81. Ace亡abu1ariac1if亡onii PP1 (Z28627) 
82. Ace亡abu1ariac1iftonii PP1 (Z28632) 
83. Ch1amydomonas reinhardtii PP1 (AF156101) 
84. Gonyau1ax po1yedra PP1 (U52691) 
85. Schizosaccharomyces pombe sds21+ (M27069) 
93. Arabidopsis tha1iana TOPP7 (U80920) 
94. Paramecium tetraure1ia PP1 (L26481) 
95. Dictyoste1ium discoideum pppB (AF020537) 
96. Schizosaccharomyces pombe dis2+ (M27068) 
97. Saccharomyces cerevisiae DIS2S1 (M27070) 
98. Neuどosporacrassa ppp-1 (AF124149) 
99. Ephydatia f1uviatェ1issPP1c 
100. Drosophi1a me1anogaster PP1-be七a 9C (X56439) 
101. Eptatretus burgeri hgPP1b 
102. Homo sapiens PPP1CB (X80910) 
103. Potamocrygon motoro ryPP1b 
104. Ephydaとiaf1uviati1is sPP1a 
105. Ephydatia f1uviaci1is sPP1b 
~06 . Drosophila me1anogascer PP1-alpha 96A (X56438) 
107. Branchioscoma be1cheri amPP1 
108. Homo sapiens PPPICC (X74008) 
109. Potamotrygon mo亡oro どyPP1a
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9. (102)KSRGVVMLNRVMEK(l)SIKCAQYWP(10)DTNLKLTLISED( 0) 1 (1)SYYTVRQLEL( 8)REILHFHYTTWPDFGVP(1) 
10. (104)KTKAVVMLNRIVEK(1)SVKCAQYWP( 9)ETGFSVKLLSED( O)V(l)SYYTVHLLQL( 8)RTISHFHYTTWPDFGVP(1) 
11. ( 2) KSAGIVMLNKCTEK(1) QAKCWQYWP ( 8)YNEFVVENLGCE( 0)D(1)GVYRLNRIKL( 8) RYISHFHYTHWPDFGVP(1) 
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17. (1000)GVNVIAMVTAEEEG(1)RTKSHRYWP(10)YGKFKVTTKFRT( 0)D(1)VCYATTGLKV( 8)RTVWHLQYTDWPDHGCP(1) 
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39. ( 2) NVPSIVMLTKLVEN(1) KEKCSRYWP ( 9)YGQYSIRNNFEQ( 0)S(1)ASYTISYLTI(10)KDVVHLWYTAWPDFGVP(1) 
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71. (1079) KSQIIVMLTQCNEK(1) RVKCDHYWP( 7)YGDITVEMLSEE( 0)E(1)TDWVYRNFRI( 6)QDVMHFNYTAWPDHGVP(3) 
72. (2096) RTKTLVMLTQCFEK (1) R工RCHQYWP( 8)FGDIV工TKLMED( 0) 1 (l)IDWTIRDLKI ( 6) MTVRQCNFTGWPEHGVP (1) 
73. (1240) QVHVIIMLTVGMEN(1) RVLCEHYWP( 7)HGHITTHLLAEE( 0) S (1) DEWTRREFQL ( 8) RRVKQLQFTTWPDHSVP (1) 
74. (912)QSHTLVMLTNCMEA(1)RVKCEHYWP( 7)HGHLRVTLVGEE( O)V(l)ENWTVRELLL( 8) LSVRQFHYQAWPDHGVP (1) 
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4. T(O) FSLLSLTRYIK(10) APIIVHCSAGCGRTGTFMALFEILSQT (11) ONI
AN IVSSLRSQRMQSVQSVOQLVFLYTVS( 14) 
5. E(l)VPIMELCAHSH( 6)NPIIVHCSAGVGRTGTFIALOHLMHOT(22)OLI
EQIVLQLRSQRMKMVQTKOQFLFIYHAA( 10) 
6. H(l)HGIIKFIRQIN( 7) GPILVHCSAGVGRTGTLVALOSLIQQL( 5)VSI
YNTVCOLRHQRNFLVQSLKQYIFLYRAL(309) 
7. H(l)APLINFVRVVN( 6) GPLLVHCSAGVGRTGTVIAIOYCMKQI( 5) VOV
KGVVSVLREQRNFMVQTEQQFTCIHYVL (282) 
8. S(l)ASFLNFLFKVR( 9) GPVVVHCSAGIGRSGTFCLAOTCLLLM( 8) VOI
KKVLLEMRKFRMGLIQTADQLRFSYLAV (161) 
9. S(l)ASFLNFLFKVR( 9) GPVVVHCSAGIGRSGTFCLVOTCLLLM( 8)VOV
KQVLLEMRKYRMGLIQTAOQLRFSYLAV(160) 
10. S(l)ASFLNFLFKVR( 9)GPAV工HCSAGIGRSGTFSLVOTCLVLM( 5) INIKQVLLNMRKY
RMGLIQTPOQLRFSYMAI (143) 
11. T(O) OVFLOFLYAVR( 9) GPCIVHCSAGIGRSGTFCLVOVCLKKI( 8)VN
LKEVLLSMRKQRMGLIQTHOQLKFSYIAI(303) 
12. S(l)NAFLKFLQQVR( 9) GPAVVHCSAGIGRSGTFCLVOCCLVLI( 5)CN
VSKVLCELRTYRMGLIQTAOQLOFSYQAI(255) 
13. Q(l)OOLLTF工SYMR( 5)GPIITHCSAGIGRSGTL工CIOVVLGLI( 5) FOISOLVRCMRLQ
RHGMVQTEOQYIFCYQVI ( 21) 
14. S(l) OSFIKYIRYAR( 5) GPMVVHCSAGIGRTGVFLCVOVVFCAI( 5)FN
IMOIVAQMREQRSGMVQTKEQYHFCYOIV( 11) 
15. O(l)SOFLEFVNYVR( 6) EPVLVHCSAGIGRTGVLVTMETAMCLT( 5) IY
PLOIVRKMROQRAMMVQTSSQYKFVCEAI ( 15) 





IPRVLOMLRQQR則 LVQTLCQYTFVYRVL( 10) 










24. S(1)SSVLNLLRAVR(17)PPVLVHCSAGVGRSGAFCA工OYCIOEL( 5) VNVQGAVRKLRRQ
RAYAIQTEEQYVLCYRTV ( 7) 
25. S(l)OPILELIWOVR( 7) VPICIHCSAGCGRTGVICAIOYTWMLL ( 8) FS
VFSLIREMRTQRPSLVQTQEQYELVYNAV(521) 
26. S(l)OSILOMISLMR( 7)VPICIHCSAGCGRTGAICAIOYTWNLL( 8) FN
VFNLIQEMRTQRHSAVQTKEQYELVHRAI (490) 
27. S(l)OHMLAMVEEAR( 7) EPLCVHCSAGCGRTGVLCTVOYVRQLL( 8) FS
LFOVVLKMRKQRPAAVQTEEQYRFLYHTV(170) 
28. S(l)VEFNALVKQFS( 5)HP工LAHCSAGLGRTGVLVAVHTALEYH( 5)VOLPAIVR
RMRRQRGGMIQTPEQYQFCYQAI(673) 
29. S(l) RPLLOFRRKVN( 7)CPIIVHCSOGAGRTGTYILIOMVLNRM( 6)IO
IAATLEHVROQRPGLVRSKOQFEFALTAV( 13) 
30. S(l) RSLLOFRRKVN( 7)CPI工VHCSOGAGRSGTYVL工OMVLNKM( 6)IOIAATLEHLROQ
RPGMVQTKEQFEFALTAV( 13) 
31. D(l)GGVLDFLEEVH( 9)GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIOILIO工工( 8)IOVPKTIQMVRSQ
RSGMVQTEAQYRFIYMAV( 75) 




34. D(l)GAVLGILQOVN(13) GPIVVHCSAGIGRTGTFIVIOVIQDLI( 8)IO
IQKTIQLVRSQRSGMVQTEQQYKFVYVA工( 48) 
35. E(l)GGVLSFLOQIN( 9)GPI工VHCSAGIGRTGTIIVIOMLMENI( 8)工DIQKTIQMVRAQ
RSGMVQTEAQYKFIYVAI( 83) 
36. R(1)PPLLHLVREVE(10)API工VHCSAGIGRTGCFIATSICCQQL( 5) VOILKTTC
QLRQORGGMIQHCEQYQFVHHVM ( 13) 
37. S(l)QPLLQLMLOVE( 9) GPVVVHCSAGIGRTGCFIATSIGCQQL( 5)VO
ALSIVCQLRMORGGMVQTSEQYEFVHHAL( 13) 
38. S(l)GPLLRLVAEVE( 9) GPIVVHCSAGIGRTGCFIATRIGCQQL( 5) VD
ILGIVCQLRLDRGGMIQTDEQYQFLHHTL ( 13) 
39. E(l)NTILOFYNTVS( 7) GPTVVHCSAGVGRSGAFIAIHMGITEF( 5) VO
PLKYLCSIREORGGAIQTWEQYLFVHRAL ( 9) 
40. Y(l)LPVLTFVRKAS( 7)GPIVVHCSAGVGRTGTYVVLOSMLQQ工( 5)VNIFGFLKH
IRTQRNYLVQTEEQYIFIHOAL(326) 
41. Y(l) LPVLTFVRKAA( 7) GPVVVHCSAGVGRTGTYIVLOSMLQQI( 5)VN
IFGFLKHIRSQRNYLVQTEEQYVFIHOTL(326) 
42. Y(l)LPVLTFVRRSS( 7)GPVLVHCSAGVGRTGTYIV工OSMLQQ工( 5)VNVLGFLKHIRTQ
RNYLVQTEEQYIFIHOAL(329) 
43. Y(l)LPVLTFVRRSS( 7) GPVVVHCSAGVGRTGTYIVIOSMLQQI( 5) VN
VLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHOAL (329) 
44. H(l)LPVLNFVKKSS( 7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIVLDAMLKQI( 5)VN
VFGFLRHlRAQRNFLVQTEEQYIFLHOAL(493) 
45. D(l)HLLLKLRRRVN( 7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIGIOAMLEGL( 5)VD
VYGYVVKLRRQRCLMVQVEAQYILIHQAL(397) 
46. D(l)HLLLKLRQRVN( 7) GPIVVHCSAGVGRTGSYIGIOAMMQGL ( 5) VD
VYGYIVQLRRQRCLMVQVEAQYILIHQAL (393) 
47. T(l)工GMLKFLKKVK( 7)GP工VVHCSAGVGRTGTFIV工OAMl'仏MM( 5) VOVFEFVSR
IRNQRPQMVQTOMQYTFIYQAL (309) 
48. T(l)IGMLKFLKKVK( 7)GAIVVHCSAGVGRTGTFVVIOAMLOMM( 5) VD
VYGFVSRlRAQRCQMVQTOMQYVFIYQAL (304) 
49. T(l)IGMLKFLKKVK( 7)GAIVVHCSAGVGRTGTFMVIOAMLO~倒( 5) VOVYGFVTRlRAQRCQMVQTDMQ
YVFIYQAL (304) 
50. Y(l)TGLLGFIRQVK( 7) GPITVHCSAGAGRTGCFIAIOIMLDMA( 5)VO
IFNCVRELRAQRVNMVQTEEQYVFVHOAI( 39) 
51. Y(l)TGLLGFVRQVK( 7) GPIVVHCSAGAGRTGCFIAIDTMLDMA( 5)VD
IFNCVRELRAQRVNLVQTEEQYVFVHOAI(301) 
52. H(l)TGLLGFVRQVK( 7) GPLVVHCSAGAGRTGCFIVIOIMLOMA( 5)VO
IYNCVRELRSRRVNMVQTEEQYVFIHOAI(301) 
53. H(l)TGLLSFIRRVK( 7)GPIVVHCSAGAGRTGCY工VIOIMLOMA( 5)VDIYNCVK
ALRSRRINMVQTEEQYIFIHOAI(301) 
54. H(l)TGLLAFIRRVK( 7)GPIVIHCSAGTGRTGCYIVLOVMLD凶A( 5)VO
IYNCVKTLCSRRVNMIQTEEQYIFIHOAI(305) 
55. Y(l)TALLSFRKRIS( 7) GPMAVHCSAGVGRTGTFICIDYVLKQI( 5)VD
IFNFVRHMRYRRNYMVQTSAQYIFIHOA工(308)
56. 日(1)APFLQFLRRCR( 7) GPVIVHCSAGVGRTGCYIVIOSMLERM( 5)IOIYGHV
TCLRAQRNYMVQTEOQYIFIHOAI(303) 
57. H(l)TALLMFHRRVR( 7) GPMVVHCSAGVGRTGRFIVVORMLERA( 5)IO
VYGHVTCLRAQRNYMVQTEOQYIFVHOA工(310) 
58. H(l)TPFLAFLRRVK( 7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERI( 5)VO
IYGHVTLMRAQRNYMVQTEOQYIFIHOAL(303) 
59. Y(l)TPILAFLRRVK( 7)GPMVVHCSAGVGRTGCFIV工OAMLERM( 5)VOIYGHVTCMRSQ
RNYMVQTEOQYVFIHEAL(303) 
60. Y(l)TPFLAFLRRVK( 7)GPIVVHCSAGVGRTGCFIV工OAMLERI( 5) VOIYGHVT
LMRSQRNYMVQTEOQYSFIHOAL (302) 
61. Y(l)TPFLAFLRRVK( 7) GPIVVHCSAGVGRTGCFIVIOAMLERI( 5) VD
VYGHVTLMRSQRNYMVQTEOQYSFIHEAL (303) 
62. H(l)APLLLFHEEGQ( 7)GP工VVHCSAGVGRTGVFVVLOSMLERI( 5)VDIYGHVTCLRAQ
RNYMVQTEDQYIFIHAAI(310) 
63. Y(l)TALLHFVRKVS( 7) GPMVVHCSAGVGRTGTFITLHSQMNRL ( 5) 1 D
VFAFVKGMRCQRCLMVQTERQYI FIHOAL (306) 
64. T(l)TSILSFVRRVQ( 8)VPLLVHCSAGVGRTGTFIALOTLLORV( 5) IS
VFEIVKOMRNRRRFMIQTLAQYVLIYOAF( 13) 
65. T(l)DLLINFRHLVH( 9)SPILVHCSAGVGRTGTF工AIORLIQQI( 5)VDVYGVVYOLRMH
RPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 
66. T(l)OLLINFRYLVR( 9)SPILVHCSAGVGRTGTFIAIORLIYQI( 5)VO
VYGIVYDLRMHRPLMVQTEOQYVFLNQCV( 42) 
67. T(l)QSL工QFVRTVR( 9) GPTVVHCSAGVGRTGTFIALORILQQL ( 5)VOIYGAVHOLRLH
RVHMVQTECQYVYLHQCV( 37) 
68. P(l)QTLVRFVRAFR( 7)RPIVVHCSAGVGRSGTFITLORILQQ工( 5) VDIFGIVYA
MRKERVWMVQTEQQYICIHQCL (107) 
69. P(l) LSLVRFVRAFR( 7) RPIIVHCSAGVGRSGTFIALORILQHI( 5)VD
IFGIVFAMRKERVFMVQTEQQYVCIHQCL(186) 
70. A(l)ESILQFVHMVR( 7) GPMIIHCSAGVGRTGTFIALDRLLQHI( 5)VO
ILGLVSEMRSYRMSMVQTEEQY工FIHQCV( 24) 
71. A(l) ESILQFVQMVR( 7)GPM工IHCSAGVGRTGTFIALOWLLQHI( 5) VOILGLVSOMRSY
RMSMVQTEEQYIFIHQCV ( 24) 
72. N(l)TPLIHFVKLVR( 7)TPMVVHCSAGVGRTGVFIALDHLTQH工( 5)VDIYGLVAE
LRSERMCMVQNLAQYIFLHQCI( 43) 
73. A(l)SSLLAFVELVQ( 9) GPILVHCSAGVGRTGTFVALLPAVRQL( 5) VO
VFNTVYILRLHRPLMIQTLSQYIFLHSCL (299) 
















































3. (335) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP(O) DQGCWTY(O)GNIRVSVEDV TVLVDYTVRKFCI(12)RLVTQFHFTSWPDFGVPFT 
4. (349) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP (0) DQGCWTY(O)GNIRVSVEDMT VLVDYTVRKFC工(12)RLITQFHFTSWPDFGVPFT
5. ( 0) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP (0) DQGCWTY (0) GSIRVAVEDVTVLV DYTIRKFLI(13)RLVTQFHFTSWPDFGVPFT 
6. (223) EQKSATIVMLTNLKERKEEKCHQYWP(O) DQGCWTY(O)GNIRVCVEDC VVLVDYTIRKFCI(ll)RLVSQLHFTSWPDFGVPFT 
7. ( 0) EQKSATIVMLTNVKEKKEEKCYKYWP(O) DQGLWTY(O)GAIRVSVEDVTVL VDYTIRKFTI(10)RLVTQLHFTSWPDFGVPFA 
8. ( 0) EQNTATIVMVTNVKEKNKVKCTQYWP(0) DTGSKQY(O)GDITVRSEETSTLVDYIIRTLTL( 6)RTLLHFHFTTWPDFGVPKS 
9. ( O)ETGSTAIVMVTNLEENGKKKCSQYWP(O)TSGEKIY(l)ADLVVRLEETVKMVDHVTRTFLL( 8)RKVTHFHFIGWPDFGLPKS 
10. ( 0) ETGSTVIVMVTNLEEKGKTKCTQYWP (0) ESGEEVY (O)GQISVTLAETIPM VYYVTRVLLV( 7)RKITQFQFLGWPDFGAPRN 
11. (739)EQKATVIVMVTRCEEGNRNKCAEYWP(2)EEGTRAF(0)GDVVVKINQHKRCPDYIIQKLNI( 9)REVTHIQFTSWPDHGVPED 
12. (674)EQKATIIVMVTRCEEGNRNKCAQYGP(2)ENGSATY(0)GDITVKINESKICPDYIIQKLHI( 9)RDVTHIQFTSWPDHGVPED 
13. (639)EQKATIIVMVTRCEEGKRPKCAQYWP(2)DSPSKTF(0)GDLTVRISEEQWCPDYVIRKLFI( 9)REVTHIQFIRWPDHGVPED 














* *電 ***女****女**** *づk* * オ.** 守電 * 食会 *食 女 * * 女
TELEVTSLESHLQKLYNRVS(l)SGCNGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQ工IPYEFNRVII( 8)TDYVNASFIDG 
2. TELEVTSLETHLQKIYNK工P(l)TSNNGLEEEFKKLTSIK工QNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQ工 PYEFNRV工工( 8)TDYVNASFIDG 
3. TELEVTSLEIHLQKIYNKVP(l)TSSNGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQIIPYEFNRVII( 8)TDYVNASFIDG 
4. TELEVTSLETHLQKLYSKFP(l) TNSTGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l) RTGNFP AYMKENRVLQ工IPYEFNRV工工( 8)TDYVNASF工DG
5. TELEVTSLESHLQKLYSKQP(O)SGINGLEEEYKKLTTVKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQIIPYDFNRVII( 8)TDYINASFIDG 
6. TELDVSSLEKHLQTMHGTTT(l)FDK工GLEEEFRKLTNVRIMKEN(l)RTGNLPANMKKARV工QIIPYDFNRV工L( 8)TDYINASFIDG 
7. TELDVSSLEKHIQKLRNKTG(l)FDITGLEEEFNKLTTVRIRKDN(l)RTGNKPVNMKKARVLQIIPYDFNRVVL( 8)SDYINASYIDG 
8. TEIEVTNLRRHLQQLAAKLP(l) SQDTGMEAEFKKLTQIPIEKHN(l) RSGNMADN IKKNRVLQILPYDTSRVYI( 8)SDYINAAFVDG 
9. TETEVANIHRYMQKLKAEDP(l) TGKTGIETEFGKLTRIPIDKAN(l) RSGNLP ENLSKNRVLQVLPYDTTRVFL( 8)ADYINASFIDG 




女、 でk * * *づk女 合食会
1. YRQKDS(l) IASQGPLQHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2)GQEKCAQYW ( l)SEGTV(l)YGDITIEIKKEEESESYTVRDLLV( 
2. YRQKDS(l) IASQGPLLHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2) GQEKCAQYW ( l)SDGLV(l)YGDITVELKKEEECESYTVRDLLV( 
3. YRRRTP(O) TCQPRPVQHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2) GQEKCAQYW ( l)SDGSV(l)YGD工NVELKKEEECESYTVRDLLV(
4. YRQKDS(l)IAGQGPLRHSLEDFWRM工WEWKSCSIVMLTELE(2)GQEKCAQYW(1)SEGTM(1)FGDITIELKKEEESESYTVRDMFV(
5. YRQKDA(l) IAGQGPLSHTLEDFWRMVWEWRSCSIVMLTELE (2) GQEKCTQYW ( l)NEGTL(l)SGD工SIELKSETHHDSYTVRDFGV(
6. YRQKDY(l) IATQGPLAHTVEDFWRMIWEWKSHTIVMLTEVQ(2) EQDKCYQYW( l)TEGSV(l)HGEITIEIKNDTLSEAISIRDFLV( 
7. YRQKDY(l)VATQGPLAHTVEDFWRMVWDCKSHTIVMLTELR(2)EQEKCCQYW(l)SEGSV(l)YGTYSTELKKDNITDAFSLRDLTV( 











2. 8)RQIRQFHFHGWPEVGIPSDGKGMISllAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 
3. 8)RQIRQFHFHGWPEVG工PSDGKGMINllAAV(O)QK( 8)PMHCHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 
4. 8)RQIRQFHFHGWPEVGIPTDGKGMINllAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 
5. 8)RQIRQFHFQGWPEVG工PDDGKGMIGLIAAV(O)QK( 8)PI工VHCSAGAGRTGTFCALCTILERVKTEGILDVFQTVKSLRTQRPHM
6. 13)RVVRQFHFHGWPEIGIPAEGKGMIDLIAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFIALSNILERVKAEGLLDVFQAVKSLRLQRPHM 
7. 8)RTVRQFHFHDWPEIGIPAEGKGMIDLlAAV(O)QK( 8)PIIVHCSAGAGRTGTFIALSNILERVKAEGLLDVFQTVKSLRMQRPHM 
8. 26)RTVQQFHFHGWPEIGIPANAAGMLDLIGQV(O)ER( 8)PITVHCSSGAGRTGAFITLSTVIERVKAEGICDVFQTVKSMRYQRPHM 
9. 8) RTVQQFHFHGWPEVGIPDNASGMIDLIGQV(O) QK( 8)PITVHCSAGAGRTGAFCAISTVLERVKAEGVCDVFQVVKALRLQRPHM 





















1. (100) EQKSRGVVMLNRVMEKGSLKCAQYWP ( 6)MIFE(l)TNLKLTLISEDIKSYYTVRQLELENLTTQETREILHFHYTTWPDFGVP 
2. (lOO)EQKSRGVVMLNRVMEKGSIKCAQYWP( 6)MFFE(l)TNLKLTLISEDIKSYYTVRQLELENLTTQETREILHFHYTTWPDFGVP 
3. (l02)QQKTKAVVMLNRIVEKESVKCAQYWP( 5)MLFK(1)TGFSVKLLSEDVKSYYTVHLLQLENINSGETRTISHFHYTTWPDFGVP 
4. ( O)EQKSRAIVMLNRVIEKGSVKCEKYWP( 6)MSYE(1)TGFNLKLLCEDVKSYYTVRRLELQRTSTGETREIYHFHYTTWPDFGVP 
5. ( 0) EQQSRAVVMLNRVLEKGLVKCEQYWP ( 6) MVFD(O)TGYRLTLASSIPKEYFTISRLMLECLSTAERREVLHFHYTSWPDFGVP 
6. ( O)EQRTKAVVMLNRVIEKGT工KCAQYWP(10)LELE(1)TGYKVTLLEEDVRPYFTIRTYLLQRLKTNESRKVFHFHYTRWPDFGVP
7. (120)EQKSRAVLMLNKLMEKKQIKCHLYWP( 8)LKLP(1)VKLTVELVRLETYQNFVRRWFKLTDLETQQSREVMQFHYTTWPDFGIP 








女会 ** 女でk ** *女 * 女合女**づk*合食会食女 女女サk * すk * *求女**オk* ** ** 食会









1. (1815)SHNVEVIVMITNLVEKGRRKCDQYWPADGSEEYGNFLVTQKSVQVLAYYTVRNFTLRNTKIKKG( 8)RVVTQYHYTQWPDMGV 
2. (333)EHNVEVIVMITNLLEKGRRKCDQYWPAEGSEEYGNFLVTQKSVHVLAYYTVRNFTLRNTKIKKG( 8)RVVTQYHYTQWPDMGV 
3. ( O)EHNVSVIVMITNLVEKGRRKCDQYWPSENSEEYGHILVSLKNTKVSSYYTVRQFTVRNTKFKKG( 8)HIVTQYHYTQWPDMGV 
4. (940)EQNTGI工VMITNLVEKGRRKCDQYWPTENSEEYGNIIVTLKSTKIHACYTVRRFSIRNTKVKKG(ll)RVVIQYHYTQWPDMGV 
5. (917)AQHTGIIVMITNLVEKGRRKCDQYWPTENSEEYGNIIVTLKSTNIHACYTVRPLHGQEHKDEKG(ll)RTVIQYHYTQWPDMGV 
6. ( 0) EQNTGIIVMITNLVEKGRRKCDQYWPSENNEEYGNIIVTLKSTKVRACCTVRHFTIRNTKVKKG(11)RMVIQYHYTQWPDMGV 
7. ( O)EQQIGVIIMITNLVEKGRRKCDQYWPTESSEEYGHILVTLKRTNSLACYTVRHFTIRHMKLRKG(12)RTVIQFHYTQWPDMGT 
8. ( O)EQNTSVIIMLTNLVERGRRKCDQYWPTDGTEQYGLITVTLKHTKVLANFTIRTFSLRHAKVKKG( 3)RTVLQFHYTQWPDHGT 
9. (567) EQRVAI工VMITNLVERGRRKCDMYWPKDGVETYGVIQVKLIEEEVMSTYTVRTLQIKHLKLKKK( 6)KLVYQYHYTNWPDHGT 
合*会合* * *台 可"*可"*女官会 女*食 、k * 食 、 可" * * *オ"*女脅* * 
1. PEYSLPVLTFVRKAAYAKRHA(O)VGPVVVHCSAGVGRTGTYIVLDSMLQQIQHEGTVN工FGFLKHIRSQRNYLVQTEEQYVFIHDTLVE
2. PEYTLPVLTFVRKASHAKRHA (0) VGPIVVHCSAGVGRTGTYVVLDSMLQQIQHEG TVNIFGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALVE 
3. PEYALPVLTFIRHSAAAKASH(O)TGPVVVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKQKGTVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALVE 
4. PEYALPVLTFVRRSSAARMPE (0) TGPVLVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKDKS TVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALLE 
5. PEYALPVLTFVRRSSAARTPH(O)MGPVVVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKDKSTVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALLE 




会 会女**守 安* ***女会食女女合**** *女* * オ" ***女*可" **づk 女づ"*食会合女* * * * 
1. AILSKETEVLDSHIHAY( 9)AGKTKLEKQFQLLSQSN工QQSDYSAALKQCNREKNRT(l)SIIPVERSRVGISSLSG (0) EGTDYINAS 
2. AILSKETEVLETHIHAY( 9) TGKTRLEKQFKLLSQSNTQQCDYSTALKQCNREKNRT(l) SIIPVERSRVGI SSLSG(O)EGTDYINAS 
3. AILTKDTEVPANHLHTY( 9)SGKTKLEKQFKLVSQPHAKQCDYSAALKQCNRDKNRN(1)SIIPVERSRVGLATLTA(O)EGSDYINAS 
4. AILGKETEVSSNQLHSY( 9)GGKTRLEKQFKLVTQCNAKYVECFSAQKECNKEKNRN(1)SVVPSERARVGLAPLPG(l)KGTDYINAS 
5. AILGKETEVSANQLHSY( 9) GGKTRLEKQFKLVTQCNAKYVECFSAQKDCNKEKNRN(l) SVVPSERARVGLAP LPG(l)KGTDYINAS 
6. AIHGKETEVHSSQLHGY( 9) SGKMRLEKQFKLVTQCNAKFIECFSAQKECNKEKNRN(1) SVVPTERARVGLAPLPG(l)KGTDYINAS 
7. AVLAGNTEVSCHQFQAY(17)SNSTCLERQFMLVLQMSFRHSECFGAQKHCNKEKNRN(l)SVVPVEHARVGLSSLTG(l)EGSDYINAS 
8. FIQCRDTEIPQNQLHHY( 9)SGRTLLDKHFKH削 AHQAEEFEYYCAQKPCNTKKNRT(l)KLLPVECTRVCLTAKPG(l)EGSDYINAS
9. AIASGETNLMAEQVEEL( l)NCTPYLEQQYKNIIQFQPKD工HIASAMKQVNSIKNRG(O)AIFPIEGSRVHLTPKPG(l)DGSDYINAS
* ヲル ヲ" *安安安安 安安安女 ヲ台女安安安**
1. YIMGYYQSNEFIITQHPLLHTIKDFWRMIWDHNAQLVVMIPDGQN(5) FVYWPNK DEPINCESFKVTLMAE(5)SNEEKLIIQDF工LEAT
2. YIMGYYQSNEFI工TQHPLLHTIKDFWRMIWDHNAQLIVMLPDSQN(5)FVYWPNKDEPINCETFKVTM IAE(5)SKEEKL工 QDFILEAT
3. YVSGFHRIDEFIVTQHPLPYTTKDFWRMIWDYNAQIIVMLPDNQG(l)TPYWPKKDGPMNYEAFTVSLLNE(5)SNEEQLTIKDFILEAT 
4. YIMGYYRSNEFIITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQIIVMLPDNQS(5) FVYWPSR EESMNCEAFTVTLISK(5)SNEEQIIIHDF工LEAT
5. YIMGYYRSNENVITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQIIVMLPDNQS(5) FVYWPSRE ESMNCEAFTVTLISK(5)SNEEQIIIHDFILEAT 
6. YIMGYYRSNEFIITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQI工VMLPDNHG(5)SVYWPSREESMNCEAFTVTLISK(5) SNEEQVIIHDFILEAT 
7. YIMGYRCSNEFIITQHPLPHTTRDFWRMIWDHNSETVVMLPGNQG(5)FEYWPGREEAMTCEDFTVTLINE(5)SNEDQLVIHDFVLEAT 
8. YLQGYNRSKEFIVTQHPLTDTVKDFWQMIWDQNSPAVVMLSKPDE(4)PSYWPSKDKPMECVTFKVSLQDE(5)GNDISVTVRSFLLEAT 
9. WLHGFRRLRDF工VTQHPMAHTIKDFWQMVWDHNAQTVVLLSSLDD(3) AQFWPDEATPIESDHYRVKF LNK(O)TNKSDYVSRDFVIQSI 










女ヲ伶づ.* * 会 女**
1. FAD工EQYQFLYKVI( 36) 
2. FTDIEQYQFLYKA工( 36) 
3. FTDIDQFQFLYKAI( 38) 
4. FTDIEQYQFIYKAR( 38) 
5. FTDIEQYQFLYKAM( 38) 
6. FTDIEQYQFLYKAM( 38) 
7. FTELEHYHFLYRML( 35) 
8. FSEKDQYLFLYKAM( 29) 
9. WTSSEDIRVIYN工L(218)
句待



























女会 会女食会会女オk 女* **女 女
...犬 女 女 **→k*，電女* *オk




3. DFLEEVHHKQDGITDA(O) GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDVIREKGVDCD 1 DVPKTI
QMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIE 
4. DFLEEVHHKQESISDA (0) GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCD IDVPKTI
QMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIE 




7. SFLDQINQRQESLPHA (0) GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCD IDIQKTI
QMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIE 
8. SFLEQVNRKQESMPEA(O) GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLVDKINSQGLDCD IDIQKTI
QNVRSQRSGMVQTEAQYKFIYMAVTQYID 








* 安 会づk 女安安安セk，台づ"** *女女安安安* 安 安 安安 安ヲ" *会*女***吹台女女
1. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 46) 
2. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 45) 
3. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 47) 
4. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 45) 
5. NLKKEG(10)EYSNIDAA( 40) 
6. TVQRRL(ll)EYSNIRYP( 45) 
7. TTKKKL(ll) EYGNITYP( 53) 
8. TTQKKL(ll) EYGNISYL( 48) 
9. TMQQRL(ll) EYTNIRYS ( 47) 
10. TVSKRI( 9) DYTNIKYS( 75) 
11. TLIARK(ll) EYTN工KYT(169) 





2. ( O)EQRSAIVVMMTKLEERSRVKCDQYWPSRGTETLGLIQVTLQDTVELATYCVRTLTLDKIGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEHP 




7. ( O)EQRTVTIVMMTRLEEKSRVKCDQYWPCRGTETYGMIQVTLLDIVELATYSVRTFALYKNGSSEKREVRQFQFMAWPDHGVPEYP 
8. ( O)EQRSATVVMMTKLEERCRVKCDQYWPSRGTETYGLVQVTLLDTMELATYAVRTFALQKAGSNEKREVRHFQFTAWPDHGVPEYP 
9. ( O)EQRSATIVTMTRLEERGRVKCDQYWPSRGVENYGQMQVSLIDTMELATYSIRSFALCKVGSTEQRELKQFQFTSWPDHGVPEHP 




















* * でk*女**女**** *台 女で* ** .障でk オk** *づ" * 女女女 * ** *;町* ** * 安 食





6. EVPARNLYAHIQK( 9)VTAMELEFKLLASSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYELTRVCLQPIRGVEGSDYINASFLDGYRQQKA 
7. EVPARSLFAH工QK( 9)VTAMELEFKRLANSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA 
8. EVPARSLYAHLQR(10)SSGMELEFKRLASAKASTLRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVALQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQAA 
9. EVPARALHTALQR( 9)ATGMELEFKRLFNSKPQTSRFITANLPCNKFKNRLVNVLPYESTRVCLLPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA 










































5 T(O) EDEYQFCYQAALEYLGSFDHYAT (0) ~ 
6. T(O)EDQYQLCYRAALEYLGSFDHYAT(O) 
7. T(O)EDQYQLCYRAALEYLGSFDHYAT(O) 
8 T(O) EDQYQFCYRAALEYLGSFDHYAT (0) 






* ，片 女 安安安ヲ除、台女安安 女
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5-8 PTPR3サブタイプのアライメント。番号は図19の分子系統樹上の番号に対応する。








9. (1444) EQRSATVVMMTKLEERSRVKCDQYWP (6)HGLVQVTLLDTVELATYCV RTFAL(10)VRQFQFT 
10. (1480) EQRSATIVMMTRLEEKSRIKCDQYWP(6) YGFIQVTLLDTIELATFCVR TFSL(10)VRQFQFT 
11. (1429)EQRTATVVMMTRLEEKSRVKCDQYWP(6)CGLIQVTLLDTVELATYTVRTFAL(10)LRQFQFM 
12. ( 0)EGQLQTIVMLTKCSEGGKIKCEMYWS(8)TDTLTVTTTSNESYADFQIRKFSI(12)VTHFHYT 
13. (1128) EKNVYAIIMLTKCVEQGRTKCEEYWP (6)YGDITVAMTSEIVLPEWTI RDFTV(10)LRQFHFT 
14. (1197) EKNIYSIVMLTKCVEQARTKCEQYWP(6) YGDIIVTMVSEVVLPEWTIR DFNV(10)VRQFHFT 
15. (1791) EQNVHNIVMVTQCVEKGRVKCDHYWP (7) YGDLILQMLSESVLPEWTIR EFKI(11)IRHFHYT 
16. ( 2) EQGVHHVVMLTQCVERGRVKCDHYWP (7) YGDLVVQMLSESVLPEWTLREFK V(ll)VRQFHYT 
17. (1026)QQKSQIIVMLTQCNEKRRVKCDHYWP(7)YGDITVEMISEEEQDDWACRHFRI( 8)VMHFNYT 
18. (1077)QQKSQIIVMLTQCNEKRRVKCDHYWP (7) YGDITVEMLSEEEHTDWVY RNFRI( 8)VMHFNYT 
19. (1360) ESNSRAIVMLTRCFEKGREKCDQYWP (7) YGDIKVQILNDSHYADWVMT EFML( 8)LRHFHFT 
20. (1417) ESNSRAIVMLTRCFEKGREKCDQYWP (7) YGDIKVQL工IDTHYHDWS工SEFMV( 8)MRHFHFT 
21. ( 0) EQNSRVIVMLTQCWERGKPKCERYWP (7) YGDIVVKMLSENKEDDWTCREFE L( 8)VRQYQFT 
22. (2094)ETRTKTLVMLTQCFEKGRIRCHQYWP(8)FGDIVITKLMEDIQIDWTIRDLKI( 8)VRQCNFT 
23. (1238)EQQVHVIIMLTVGMENGRVLCEHYWP(7)HGHITTHLLAEESEDEWTRREFQL(10)VKQLQFT 
24. ( 910)EQQSHTLVMLTNCMEAGRVKCEHYWP(7)HGHLRVTLVGEEVMENWTVRELLL(10)VRQFHYQ 
オk 女*てk
1. SWPDHGVP(O) EDPHLLLKLRRRVN (7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIGIDAMLEGL EAENKVDVYGYVVKL 
2. SWPDFGVP(0)FTPIGMLKFLKKVK(7)GAIVVHCSAGVGRTGTFVVIDAMLDMMHTERKVDVYGFVSRI 
3. SWPDFGVP(O) FTPIGMLKFLKKVK (7) GPIVVHCSAGVGRTGTF工VIDAMMAMMHAEQKVDVFEFVSRI
4. SWPDHGVP (0) CYATGLLGFVRQVK (7) GPIVVHCSAGAGRTGCFIAIDTMLDMA ENEGVVDIFNCVREL 
5. GWPDHGVP(O) YHATGLLGFVRQVK (7) GPLVVHCSAGAGRTGCFIVIDIMLDM AEREGVVDIYNCVREL 
6. GWPDHGVP(O) YHATGLLSFIRRVK(7) GPIVVHCSAGAGRTGCYIVIDIMLDM AEREGVVDIYNCVKAL 
7. AWPEHGVP(O) YHATGLLAFIRRVK(7) GPIVIHCSAGTGRTGCYIVLDVMLDM AECEGVVDIYNCVKTL 
8. AWPDHGVP(O) DHPAPFLQFLRRCR(7) GPVIVHCSAGVGRTGCYIVIDSMLERM KHEKIIDIYGHVTCL 
9. AWPDHGVP(O) EHPTPFLAFLRRVK (7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLER IKHEKTVDIYGHVTLM 
10. AWPDHGVP (0) EYPTPFLAFLRRVK(7) GPIVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLER IKPEKTVDVYGHVTLM 
11. AWPDHGVP(O) EYPTPILAFLRRVK (7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERMK HEKTVDIYGHVTCM 
12. AWPDHGVP(0)QTATSILSFVRRVQ(8)VPLLVHCSAGVGRTGTFIALDTLLDRVRSETSISVFEIVKDM 
13. SWPDHGVP(0)DTTDLLINFRYLVR(9)SPILVHCSAGVGRTGTFIAIDRLIYQIENENTVDVYGIVYDL 
14. SWPDHGVP(O) ETTDLLINFRHLVH(9) SPILVHCSAGVGRTGTFIAIDRLIQQ IEMENTVDVYGVVYDL 
15. VWPDHGVP(O) ETTQSLIQFVRTVR(9) GPTVVHCSAGVGRTGTFIALDRILQQ LDSKDSVD工YGAVHDL
16. VWPDHGVP(O) EMAGSLIKFVRTVQ(9) GPTIVHCSAGVGRTGTLIALDRILHQM DAASWVDIHGTVMDL 
17. AWPDHGVP (2)NAAESILQFVHMVR(7) GPMIIHCSAGVGRTGTFIALDRLLQHI RDHEFVDILGLVSEM 
18. AWPDHGVP (2) NAAESILQFVQMVR(7) GPMIIHCSAGVGRTGTF工ALDWLLQHIRDHEFVDILGLVSDM
19. TWPDFGVP(O) NPPQTLVRFVRAFR(7) RPIVVHCSAGVGRSGTFITLDRILQQI NTSDYVDIFGIVYAM 
20. TWPDFGVP(O) EPPLSLVRFVRAFR(7) RPIIVHCSAGVGRSGTFIALDRILQHI HKSDYVDIFG工VFAM
21. SWPDHGVP(O) EDTTSSLQFVRMVR(7) GPTVVHCSAGVGRSGTFITLDRLLQHM EDHEQVDIFGIVHQM 
22. GWPEHGVP(O) ENTTPLIHFVKLVR(7) TPMVVHCSAGVGRTGVFIALDHLTQH INNHDFVDIYGLVAEL 
23. TWPDHSVP(O) EAPSSLLAFVELVQ(9) GPILVHCSAGVGRTGTFVALLPAVRQ LEEEQVVDVFNTVYIL 
24. AWPDHGVP(O) SSPDTLLAFWRMLR(9) GPPIVHCSAGVGRTGTLIALDVLLRQL QSEGLLGPFSFVRKM 














12. RNRRRFMIQTLAQYVLIYDAF( 13) 
13. RMHRPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 
14. RMHRPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 
15. RLHRVHMVQTECQYVYLHQCV( 37) 
16. RSHRVLMVQTECQYAFLHQCV( 36) 
17. RSYRMSMVQTEEQYIFIHQCV( 24) 
18. RSYRMSMVQTEEQYIFIHQCV( 24) 
19. RKERVWMVQTEQQYICIHQCL(107) 
20. RKERVFMVQTEQQYVCIHQCL(186) 
21. RMHRVFMVQTQEQYIFIHQCI( 53) 
22. RSERMCMVQNLAQYIFLHQCI( 43) 
23. RLHRPLMIQTLSQYIFLHSCL(299) 





1. (ょ 1DLi，ELIDOAAAMMPKERMWVE ( 31 ITWGDVHADlEALRKIER ( 51 A (11 fLGDYADRGDY (01 PVECYEKVLR (11 fLEG ( 
2. ( 31 ELPRLLEDAVEVLRRRGPWRL ( 4) VLVAGDTHGYPEVSRWVLG ( 9) V (1) fLGDYVDRGPR (0) GVENLSLLVE (1) LLAE ( 
J. ( 4) ETYELLEKSKDIFRQOGPfIGE ( 5) WFVGDTHGAINVTEYVFR ( 8) 1 (1) fLGDYVDREPQ (1) GVENLSLILK (0) KLIE ( 
4. (14) ELLLLLPEIDRlmSEPAVLRT ( 4) VMIVGDIHGNLQALEYVIE ( 9) f (1) fLGDYVDRGPQ (0) GTEALIRLfR (1) KLED ( 
~. (10) ISPSALEDLGPIDMGCSSVWP ( 31 LVWGDTHGTfEVIGKlLA (11) Y (1) FNGDYVDRGSf (0) SIEIFIVLLA (1) KIAR ( 
6. (14) HLHYQTKKGGAVGVQELNIDKN ( 3) IAVIGDLHGDAESTKYIfQ (13) A (1) fLGDYVDRGQH (0) GINVLTSlLA (1) KVVY ( 
7. (228) VMRELVRRAGEU仔~KESTCLAL ( 7) LAIVGDIHGSLPDLCAINE (12) A (1) fLGDYVDRGPK (0) GHTWTALLC (1) KLCf ( 
日(123)YVAL工LREAAKSLKQLPNISPV( 7) VTVCGDLHGKLDDLLWLH (10) Y (1) FNGDれIDRGKR(0) GLEVLLLLLS (1) YLAF ( 
9. (144) YVLNLLYETKKHLVQLPNINRV ( 7) ITVCGDLHGQLDDLlfIFY (10) Y (1) rnGDFVDRGKD (0) SVEILMILFA (1) MLVY ( 
10. (137) YVLEVLfETKKVLKQMPNFTHI ( 7) VTICGDLHGKLDDLFLIFY (10) Y (1)問 GDFVDRGf倒 (O)SIEILMILCV(l)fLVY( 
11. (169) J¥AWRVFTDAMSHLNTMPNVVRL (18) WWGDLHGQLADLLHILK (10) Y (1) FNGDFVDRGAN (0) GVEVLLILFS (1) MLAC ( 
12. (48)VmSLVLTAHKILHKERNCVHI( 自)WWGDIHGQLHDLLFLLK (10) Y (1) FNGDYVDRGAW (0) GLETFLVLLS (1) KVLM ( 
13. (212) YVAAI ISHADTLFRQEPSMVEL ( 9) ISVCGDTHGQFYDVLNLFR (10) Y (1) rnGDFVDRGSW (0) SCEVALLFYC (1) KILH ( 
14. (182) fAYSILRDLKELLEKTPS1.IDI ( 7) LVICGDTHGQYFDLLNlfK(10)Y (1) FNGDFVDRGSW (0) STEVArTLYA(1) KLLY( 
15. (186) YVYQIIIAVRNIVYNEPTMVEV ( 7) LTVCGDTHGQYFDLME1.fR (10) Y (1) rnGDrvDRGSW (0) STEIALLLYA (1) KW1.R ( 
16. (199) CAYQILVQVKEVLSK1.STLVET ( 7) ITVCGDTHGQFYDL1.NlrE (10) Y (1) FNGDFVDRGSr (0) SVEVILTLFG (1) KLLY ( 
17. (242) YAYQIVLQTRQI1.LALPSLVDI ( 7) ITVCGDVHGQF'YD1.1.NlfE (10) Y (1) FNGDFVDRGSr (0) SVEIILTLrA (1) KCMC ( 
18. (59) VALRIITEGASI1.RQEKN1.LDI ( 3) VTVCGDIHGQrmLMK1.rE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WA (1) KILY ( 
19. (133)AALRIIQEGATL1.RTEKTMIDI ( 3) VTVCGDIHGQF'YDL止1K1.FE( 9) Y (1) FLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WS (1) KITY ( 
20. (54) VALRIITEGAAL1.REEKNMIDV ( 3) ITVCGDIHGQFFD1.VK1.FE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WS (1) KITY ( 
21. (68) IALRIINEGAAILRREKTMIEV ( 3) 1 TVCGDIHGQFFDLMK1.rE ( 9) Y (1) rLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WV (1) KILY ( 
22. (55) VALKIINDGAAILRQEKTMIEV ( 3) ITVCGDIHGQFFDLMK1.FE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF (0) SIECVLYLWS (1) KINH ( 
23. (57) QALWI IREGTKLLRAEPNL1.EM ( 3) ITVCGDVHGQYYDLMKLFE ( 9) Y (1) rLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WA (11 KIHY ( 
24. (89) QALYI1.EKGGELLRSEPN1.1.EV ( 3) ITVCGDIHGQYYDLMK1.FE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGYF (0) SIECV1.Y1.WS (1)剛WY(
25. (88) QT1.YIIKKATEILKSEDN1.IEV ( 3) VTVCGDIHGQYYDLMElfE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SIEC1.1.YLWA (1) KIWY ( 
26. (88) QAIK1LNMSTVALSKEPNLLKL ( 3) ITICGDIHGQYYDL1.KLrE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGAF (0) SFEC1.IYLYS (1) K1.NN ( 
27. (113) QAλRIVTLATELFSKEPN1.ISV ( 3) ITVCGDIHGQYFD1.1.K1.FE ( 9) Y (1) fLGDYVDRGSF (0) SFEC1.IY1.YS (1) K1.NF ( 
28. (107) DVIEIVKMAAEILEKEPTLIQV ( 3) ITVCGDTHGQFYD1.IKlFE (11) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SMEVIIY1.YA (1) KINY ( 
29. (56) DLYK1.VGDCNK1.1.KNEGNVIY1. ( 3) 1.TWGDIHGQYYD1.1.K1.LE (11) Y (1) FLGDrvDRGSY (0) SIEVIILLYA (1) K1.NY ( 
30. (91) DIRTIVERGCAVLNAQPNV1.YI ( 3) IYIVGDTHGQ1.HDILNYFI唱( 9) Y ( 1)FLGDVVDRGYQ (0) SVEC1.L1.M1.V (1) KIKR ( 
31. (20) Q1.KRLCEMVKVILMEESNIQPV ( 3) VTVCGDIHGQFYD1.LE1.fR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYF (0) SLETFT1.FML (1) KARY ( 
32. (22) EMKQ1.CEMVKE1.LMEESNIQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHD1.LELFR (10) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) S1.ETfT1.LMC (1) KVKY ( 
33. (22) D1.KR1.CDYVCD1.1.1.EESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFYD1.CELrR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETFTY1.LA (1) KAKW ( 
34. (20) ELKKLCEMVCDI1.1.EETNI1.PV ( 3) VTVCGDIHGQFYDLEQLFR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETFTR1.LT (1) KARY ( 
35. (19IELQ1.LCEYVKEILIEESNVQPV( 3)VTVCGDIHGQFHDLMK1.rQ( 9)Y(1)FMGDれIDRGYN(0) SLEVFTILLL (1) KARH ( 
36. (23) DLKKLCERVKE1.LLEESNVQPV ( 3) VTICGDIHGQFYDLLELFK ( 9) Y (l) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETrTYLLA (1) KARY ( 
37. (24) DLR1.VCQRVKE 1 LVEENNVQS 1 ( 3) VIICGDIHGQrm1.LE1.m ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYN (0) SVETFEY1.1.1. (1) K1.1.r ( 
38. (22)NVVE1.CQRVRDILIEESNIQWI( 3)VTICGDIHGQ1.HD1.1.E1.F'R( 9)Y(1)tエGDFVDRGF'Y(0) SVETF1.1.L1.T (1) KCKY ( 
39. (20) EVKALC1.KAMEI1.VEESNVQRV ( 3) VTICGDIHGQFYDMKE1.rK ( 9) Y (1) F1.GDFVDRGF'Y (0) SVETF1.1.1.LA (1) KVRY ( 
40. (21) EVRA1.CSKAREIL1.EEGNVQRV ( 3) VTICGDIHGQFYD1.KE1.F'K ( 9) Y (1) FMGDFVDRGF'Y (0) SVETr1.1.1.LA (1) KVRY ( 
41. (23) EVKA1.C且KAREI1.VEESNVQRV( 3) VTVCGDIHGQFYD1.KE1.FR( 9) Y (1) FMGDFVDRGFY (0) SVETFLLLLA(1) KVRY ( 
42. (23) EVKALCAKARE1LVEEGNVQRV ( 3) VTVCGDIHGQF'YD1.KE1.rK ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) SVETF1.1.LLA (1) KVRY ( 
43. (20)DVKI1.CNKAKDI1.NNEDNVIRV( 3)VAICGDIHGQFYDU偲 VF'K( 9) Y ( 1 ) F1.GD円 DRGYN(0) SVETFLL1.LA (1) KVRY ( 
44. (20) TVFR1.C1.NSQE1.U倒 EGNVTQV( 3) VTICGDIHGQ1.HD1.LT1.FE ( 9) Y (1) F1.GDFVDRGFY (0) S1.ESFLLLLC (1) K1.RY ( 
.15. (19) TVRA1.CFKLKEM1.VKESNVIHI ( 3) VTVVGDMHGQFHDMLEIFQ ( 9) Y (1) F1.GDYVDRG1.Y (0) SVETIM1.LIV (1) K1.RY ( 
46. (20) VIAY1.CSLAKEVLMQESNVVRL ( 3) ITVVGDIHGQFDD1.1.EIF京( 9) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) S 1ET IT1.1.IC (1) K1.RY ( 
47. (177) EVK1.MCD1.1.IGILKNEENCVRI ( 3) VTVAGDIHGQFFD1.1.E1.FH ( 9) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) SCECFC1.VAC (1) KIKY ( 
48. (26) QVKSLCEKAKEILTKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLMELFR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.LVA (1) KVRY ( 
49. (26) QVRT1.CEKAKEI1.TKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLME1.F'R ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.1.VA (1) KVRY ( 
50. (26) QVRT1.CDKAKEI1.SKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLME1.F'R ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVTL1.VA( 1) KVRY ( 
51. (231 EVRDLCEKAREILSKESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLMELFK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGF'Y (0) SVETVT1.1.VA (1) KVRY ( 
52. (44) DVQR1.CEKAREVLQDESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLME1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (01 SVETVT1.LVA (1) KIRY ( 
53. (23) NVKE1.VAKAREVFSNEKNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDMVE1.F'K ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYN (0) SVETVT1.1.VS (1) KVRY ( 
54. (30) QVRA1.CEKAKEILMDESNVQPV ( 3) VTICGDIHGQFHDLAE1.FR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.1.VG (1) KVRY ( 
55. (29) DVKQICEKAQEILIEESNVQPV ( 3) VIICGDIHGQFHDLMELF'K ( 9) Y (1) FMGDYVDRGHH (0) SVECVT1.1.VL (1) KIRH ( 
56. (39) DVEM1.CDKAREVLCQENNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLME1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYH (0) SVETVS1.1.VA( 1) K1.RY ( 
57. (26) DVIQMCDLAKEV1.SVESNVQSV ( 3) VTVCGDIHGQFHDU在E1.FI唱( 9) Y (1) FMGDYVDRGYH (0) SVETVSL1.IA (1) KIRY ( 
58. (23) DVKI1.CDQAKAILVEEYNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQrYD1.IE1.fR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVS1.1.VA (l) KVRY ( 
S9. (94) DVAR1.CKMAVDV1.QFEENVKPI ( 3) VTICGDVHGQFHD1.1.E1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVSYLVA (1) KVRY ( 
60. (69) EIREICERVKHI rIEEPNIQPI ( 3) VTVVGDIHGQYHDLIEMFR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVECIT1.1.V1. (1) KIKY ( 
61. (20) EVMK1.CNKARSILDGESNTHVI ( 3) CTIVGDlHAQrroLIEHF'R ( 9) Y (l) FMGDYVDRGHH (0) GVETF'LL1.LJI. (1) KVKY ( 
62. (27) EVEGVTHRARElLVQEPNVLTL ( 3) IT1.VGDIHGQFYDLREMFS ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF' (0) SVETFLL1.IA (1) KVKF ( 
63. (31) EVRS1.ClKAKEILQDGPHI IQV ( 3) 1.TICGDIHGQFHD1.IE1.FQ ( 9) Y (1) FLGDYVDRGSQ (0) SVETF'SU1LS (1) KVRY ( 
b4. (68) DVLA1.1.WRAMEL1.SEEPTVIPI ( 5) 1.NVCGDVHGQF'YDVRYMFE (10) Y (1) F1.GDYVDRGYY (0) SLETITL1.1.C (1) KVNY ( 
65. (66) DIRE1.VWRVQAlLAQEPNV1.NI ( 3) VNICGD1.HGQrYDVVK1.rD (43) Y (1) F1.GDYVDRGYF' (0) SLETIT1.1.Y1. (1) KLMY ( 
66. (415) EVKH1.CDEVEKIFMNEPT1.1.Q1. ( J) IKVFGDIHGQYGDLMR1.FH (15) Y (1) F1.GDYVDRGQH (0) S1.EI IMLLFA (1) KIEY ( 
67. (407) EIAD1.CDSAERIFSSEPTV1.Q1. ( 3) IKIFGDLHGQrGoLMR1.FD (15) Y (1) F1.GDYVDRGQH (0) S1.ETIT1.1.LA (1) KVEY ( 
68. (557) EVGELCYAAEQlrMHEQTVエQ1.( 3) IKVFGD1.HGQFGDLMR1.rD (15) Y (1) F'LGDYVDRGQH (0) S1.ETITLLLA (1) KIEY ( 
69. (551) NISV1.CSIVIDIFKQEDMV1.K1. ( 3) IKIYGDIHGQYYDLMRMFQ (24) Y (1) r1.GDYVDRGSN (0) S1.EVICLLFA (1) KCKY ( 
70. (270) EIQ1.ICYHARElr1.NQPT1.1.RL ( 3) IKVVGDVHGQFND1.1.RI1.K ( 9) Y (1) FLGDYVDRG阿川口)SLETILL1.1.C (1) KIKY ( 
71. ¥ 388) EI1.QIClKAREIF'LSQPS1.1.E1. ( 3) VKIVGDVHGQYGD1.LRLFT ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETI1.L1.FC (1) KIKY ( 
72. (423) EIIQICHKARE1.FLAQPAL1.E1. ( 3) VKIVGDVHGQYADLLR1.FT ( 9) Y (l) FLGDYVDRGKQ (0) S1.ETIL1.1.1.C (1) KIKY ( 
73. (233) EIVAICHRARE1.F1.SQPAL1.EL ( 3) VKIVGDVHGQYTD1.IRMFE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGKQ (0) S1.ETIL1.υ1C (1) KLKY { 
74. (217) EITSICMAVREIF1.SQPT1.1.E1. ( 3)VKIVGDVHGQYSD1.IRLFτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) SLETI1.1.1.F1. (1) KIRY ( 
75. (46) ElEAVCSRAREV1.1.KQPT1.LEI ( 3) IN1.1.GDIHGQY1.N1.1.RYFτ( 9) Y (1) L1.GDYVDRGKQ (O) SIETLTL1.LA( 1) KARY ( 
76. (29) LIER1.IQQTREVIKWQPM1.1.E1. ( 3) VNICGDIHGQFTD1.1.RI F'K ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETICL1.FA (1) KVKY ( 
77. (71) EVRW1.VMESRALFMSQPM1.VEI ( 3) VRICGDVHGQYTD1.1.RLFD ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGDQ (0) SLETIC1.1.LA (1) K1.sr ( 
78. (39) EIRQ1.CIVSREIFLQQPN1.LE1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA (1) KIKY ( 
79. (46) EIRQ1.CAVSKEIF1.QQPNL1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 
80. (43)EIKQ1.CTTARDIF1.QQPN1.LEL( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFτ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 
a 1. (35) EIRQ1.CFNARQIF1.SQPNLLD1. ( 3) IRICGDIHGQYQD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA (1) KIRY ( 
82. (29) EIKQ1.CFVSRDIF1.RQPN1.1.E1. ( 3) VKICGDIHGQYPD1.1.R1.fE ( 9) Y (0) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKF ( 
83. (30)EIKH1.CSTAKQIF1.TQPNL1.E1.( 3)IKICGDTHGQFSD1.LR1.Fτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) SVETIC1.1.LA (1) KIKY ( 
B4. (30) EIRQ1.CLASKEVF1.SQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDVHGQrPDL1.R1.fE ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) SIETIC1.1.LA (1) KVKY ( 
85. (30) EIRL1.C1.TSKEI1.SEQPN1.1.E1. ( 3) IKIQGDIHGQYTD1.1.R1.FE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETIQ1.1.LA (1) KIKY ( 
86. (30) EIRQLQ1.TAKDVFMSQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYTD1.1.R1.FE ( 9) Y (1) fLGDYVDRGKQ (0) S LETIC1.1.LA (1) KVKY ( 
87. (30) EIR1.LC1.TA.KEIFMSQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.R1.Fτ( 9) Y (l) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ET 1 C1.1.1.S ( 1 ) KIKY ( 
88. (29) EIRY1.CTTSRSIF1.SQPM1.1.E1. ( 3) LKICGDIHGQYSDL1.RLfE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) SLEVIC1.1.FA (l) KIKY ( 
89. (32) EVRG1.C1.KSREI F1.QQPIL1.EL ( 3) 1.IICGDIHGQYTD1.1.R1.Fτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA(l) KIKY ( 
90. (32) EVRG1.CIKSREIFLSQPILLEL ( 3) LKICGDIHGQYTDL1.R1.fE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 
91. (31) EIRS1.C1.KSREI F1.SQPIL1.EL ( 3) 1.KICGDIHGQYY 
205 
5-9 続き
0) KALLLRGNHESTGV (0) YPHQLPYQLR (2) F ( 6) VYESL1RMWNKMPLS (0) A1V (1) G (1) IWMAHGGVP ( 5) lHAE (1) 1 (1) R 
2) RWLLRGNHESPSM (1) LYYGFRGEFA (2) V ( 3) HLD1 LHGFYSCLPYA (0) ALM (0) G (1) VLLVHGGVP (13) LGEI (1) E (1) L 
~ J K1VVLt¥GNHESPLT (1) FHYGFFEELK (2) T ( 5) AYEKFRDLFSYMPYS (0) VLV (1) G (0) YLCMHGGLP (12) VEDI (1) K (1) K 
2) 1l1FLLRGNHETVDM (1) IYYGFFAE1G (0) F ( 3) FLFRVSQTYD剛 P1A(0)AVL(1)G(1)TFCVHGGIN( 4) 1ND1 (l)K(O)E 
2) AVHLLRGNHETESV (1) SNYSLPAE1E (2) Y (11) LLAMMNKAFQALPLC (0) AV1 (1) D (1) YLVVHGG1S ( 6) LQDM (1) K (1) N 
6. 2) RVITIRGNHESENL(I) RRYGFI.DEVS (2) Y ( 4) YHKT1APFFKLLPVA(8)TTL (l)N(I) ILFVHGGLP ( 4) LDTL(O) 1 (1) R 
，. 2 J RVFLLRGNHETVSH (1) SFFGYRPQVD (2) Y ( 5) MFDTMTSLFATMPLC (0) CL1 (1) K (1) 1 FCTHGGAP ( 6) GDE1 (1) K (1) 1 
8. 2) AVFLNRGNHEDSVM (1) ARYGF1REVE (2) Y ( 6) 1LAFIDEVYRWLPLG (0) SVL (1) S (1) VLIVHGGFS ( 4) LDL1 (1) S (1) D 
q. 2) E 四 LNRGNHEDHMV(1) LRYGFTKEVM (2) Y ( 6) ILRTLQDVFCWLPLA (0) TL1 (1) E (1) VL1LHGGVS ( 4) LELL (1) K (1) E 
10. 2) DLHLNRGNHEDE1例 (1)LRYGFTKEIL (2) Y ( 6) 1LQILEEFYAWLP1G (0) T1V (1) N (1) ILV1HGG1S ( 4) LNLL (1) R (1) E 
11. 2) YVTLNRGNHECDYM (1) DEYGFDVEVS (2) Y ( 3) VFRLVQRCFCALPLA (0) TII (1) K (1) VFVVHGGLP ( 6) 1ED1 (1) R (1) Q 
12. 2) RVYLLRGNHESKYC (1) SMYGFEKEVL (2) Y ( 6) VYRKCLGCFEGLPLA (0) SII (1) G (1) VYTAHGGLF (32) LDEL (1) Q (1) R 
13. 2) NFFLNRGNHESDNM (1) KIYGFEDECK (2) Y ( 3) 1 Fl渦1FAQSFESLPLA(0) TLI (1) N (1) YLVMHGGLP ( 6) LSDF (1) N (1) D 
14. 2) AVFINRGNHETDDM (1) KVYGFEGECR(2) Y ( 3) TFN1FSETFSLLPLG (0) SL1 (1) D(1)YLVVHGGLF( 6) LDQL(I) N(I) D 
15. 2) GFFINRGNHETDDM (1) RVYGFEGECK (2) Y ( 3) TYKLFSES FSALPLA (0) TL1 (1) K (1) FLVLHGGLF ( 6) LDD1 (1) K ( 1 ) D 
16. 2) HFHLLRGNHETDNM (1) Q1YGFEGEVK (2) Y ( 3) MYELFSEVFEWLPLA (0) QC1 (1) G (1) VLIMHGGLF ( 6) LDD1 (1) K (1) E 
17. 2) SIYLARGNHESKSM (1) K1YGFEGEVR (2) L ( 3) FVDLFAEVFCYLPLA (0) HV1 (1) G (1) VFVVHGGLI" ( 6) LSD1 (1) A (1) D 
18. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYDACMDAFDCLPLA (0) ALM (1) Q (1) FLCVHGGLS ( 5) LDD1 (1) K (1) D 
19. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYDACMDAFDCLPLA( 0) A凶(1 ) Q ( 1 ) FLCVHGGLS ( 5) LEDI (1) R ( 1 ) D 
20. 2) TLSLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQEC1 (2) Y ( 3) 1YDACMEAFDCLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCIHGGLS ( 5) LDD1 (1) T (1) N 
21. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYEACMEAFDSLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCVHGGLS ( 5) LDD1 (1) R (1) D 
22. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) DYFTFKQECR (2) Y ( 3) VYDACMETFDCLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCVHGGMS ( 5) LDD1 (1) K (1) D 
23. 2) TLWLLRGNHECRHL (1) DY FT FKLECK (2) Y ( 3) IYEACMES FCCLPLA (0) AVM (1) K (1) FLC1HGGLS ( 5) 1OD1 (1) N (1) D 
24. ♀) TLFLLRGNHECRHL (1) DYFTFKLECK (2) Y ( 3) VYNACMESFCNLPLA (0) AVM (1) K (1) FLC1HGGLS ( 5) LDDL (1) S (1) N 
25. 2) TLWLLRGNHECAHL (1) DYFTFKLECT (2) Y ( 3) VYEACLQS FNALPLA (0) A1M (1) K (1) FLCVHGGLS ( 5) LND1 (1) M (1) N 
26. 2) RFWMLRGNHECKHL (1) SYFTFKNEML(2) Y ( 3) VYDACCRSFNVLPLA(O)ALM (1) G (1) YFCVHGG1S ( 5)VEDV (1) K(1)N 
27. 2) HFWLLRGNHECKHL (1) SYFTFKNEML (2) Y ( 3) 1YEKCCESFNNLPLA (0) ALM (1) G (1) YLCVHGG1S ( 5) LQD1 (11 N (1) N 
28. 2) TFFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKEECL (2) Y ( 3) VYDFITEYFNALPLA (0) ALM (1) G (1) FLC1HGGLS ( 5) LDD1 (1) N (1) D 
29. 2) TVYFLRGNHECRQL (1) AFFNFKEECL (2) Y ( 3) TYDMLMDSFDLFPLA (0) CII (1) S (1) F1A1HGG1S ( 51 LED1 (11 R (1) D 
30. 2) NFF1 IRGNHETTDL (4) RGASLKEECD (2) Y ( 6) VFNLLl'侭AMDSLPLV(0) AII (1) R (1) 1 LCVHGCLA ( 4) LEKL (1) E (0) Q 
11. 2) KITLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) VWKYCCQVFDFLTLA (0) AV1 (1) N (1) ILCVHGGLS ( 51 1OQ1 (11 1 (1) A 
32. 2) K1TLVRGNHESRQ1 (1) QVYGFYEECL (2) Y ( 4) VWKYCCQVFDFLTLA (01 A1 1 (1) G (1) ILCVHGGLS ( 51 LDQ1 (1) V (1) S 
33. 2) RITLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) AWRYCTKVFDMLTVA(OIAL1 (1) E (1) 1 LCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) T (1) E 
34. 2) R1TLLRGNHETRQ1 (11 KVYGFFDECF (2) Y ( 4) GWKYCCKVFDLLT1A (0) AII (11 E (1) VLCVHGGLS ( 51 LDQ1 (1) T (1) D 
35. 2) NITLLRGNHESRQL(1) QVYGFYDECQ(2)Y ( 4)AWRYCTDVFDYLTLS (O)AII (1) G(I)VLCVHGGLS ( 51 IDQI (1) L(I) E 
36. 21 K1TLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) AWKYCTSVFDFLTLA (0) AII (1) G (1) VLCVHGGLS ( 51 1OQ1 (1) 1 (1) S 
37. 之)N1TLLRGNHESRQ1 ( 1) TVYGFYDECF (2) Y ( 4) AWKYCTD1 FDYLTLA (0) ALV (1 ) N (1) 1 FCVHGGLS ( 5) IDQL (1) L (1) N 
38. 之)EMTL1RGNHESRQI (1) QVYGFYDECV (2) Y ( 4) VWRYCCE1 FDYLSLG (0) ALV (1) G (l) VFCVHGGLS ( 51 IDQ1 (1) L (1) D 
39. 2) R1TL1RGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWRYCTD1 FDYLSLS (0) ALV (1) N (1) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) A (1) D 
40. 2) R ITL1RGNHESRQ1 (1) QVYGFYEECV (2) Y ( 4) VWKYCTE1 FDYLSLS (0) ALV (l) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) A (1) D 
-11. 2) R1TL1RGNHESRQ1 (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWRYCTE1FDYLSLS (O)AII (l)G(I) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) T (1) D 
42. 2) R1TLIRGNHESRQ1 (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWRYCTE1FDYLSLS (O)AII (I)G(I) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQI (1) S (1) D 
43. 2) QITLIRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKYCTEVFDYLALA (0) AVV (11 D (111 FCVHGGLS ( 5) 1 DEI (1) 1 (1) N 
14. 2) R1TL1RGNHETRQI (1) KVYGFYDEVV(2) Y ( 4) VWRYCCEVFDYLSLG(0)A11 (1)N (1) 1 FCVHGGLS ( 5)VDE1 (1) T(I) D 
45. 2) RIHLLRGNHESRQI (1) QSYGFYTESL (2) Y ( 5) VWQYLTD1FDYLVLC (0) CII (1) D (1) 1 FCVHGGLS ( 5) IDQ1 (1) 1 (1) D 
46. 2) RITLLRGNHESRGI (1) QTYGFYSECL (2) Y ( 4) VWKYFTDI FDFLTLS (0) AT1 (1) D (111 FCVHGGLS ( 5) IDQ1 (1) V (1) D 
47. 2) RVTLLRGNHESRQI (1) KVYGFYDEC1 (2) Y ( 5) VWKYLTDVFDYLPLT (O)AIl (1) D(I) 1 FCDHGG1S ( 5) 1DE1 (1) K(I) D 
48. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL(2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (O)ALV(I)G (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHI (1)A(I) D 
49. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (OIALV(I) G(11 1 FCLHGGLS ( 51 LDH1 (1IA(I) D 
50. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (O)ALV (1 )G(I) 1 FCLHGGLS ( 5) LDH1 (I)A(I) D 
51. 2) RVTILRGNHESRQI (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKLFTDLFDYLPLT (01 ALI (1) N (1) VFCLHGGLS ( 5) LDH1 (1) N (1) D 
52. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKYFTDLFDYLPLT (0) ALI (1) N (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) A (1) D 
53. 2)RITILRGNHESRQI(l)QVYGFYDEQL(2)Y( 4)VWQLF'I・DLFDFLPLT(01 GLI (1) N (1) VFQLHGGLS ( 5) LDQ1 (1) E (1) D 
54. 2) RITILRGNHESRQI (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWK1FTDLFDYFPLT(O)ALV (1) S (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) N(I) D 
55. 2) RITILRGNHESRQ1(I)QVYGFYDECS(2)Y( 4)VWKCE寸ELFDYLPLT(0) AVV (1) S (1) FFCLHGG1S ( 5) LDHI (1) Q (1) D 
56. 2) RITILRGNHESRQI (1IQVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWKHFTNLFDYFPLT(O)ALI (1) D(I) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHV(I) T(I) D 
57. 2) RIT1LRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWQYFTDLFDYLPLT (0) ALI (1) D (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHV (1) 1 (1) D 
58. 2)RLTILRGNHESRQ1(1)QVYGFYDECL(2)Y( 4)VWKYE寸DLFDYLPLT(O)ALI (1) S (1) VFCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) S (1) D 
59. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKMFTDLFDYFPVT (0) ALV (1) N (1) 1 FCLHGGLS ( 5) 1DQV (1) D (1) N 
60. 2) RVTMLRGNHESRQV (1) QVYGFHEEVV (2) Y ( 4) VWKIFTEVFDYLPIG (0) CL1 (1) K (1) 1 FC1HGGLS ( 5) LDQ1 (1) Q (1) E 
61 . 2) RVALLRGNHESRQ1 ( 1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWRYCTDVFDLLPLV (0) CVV (1) E (1) ILCVHAGLS ( 5) VSQH (1) A (1) E 
62. 2) RISLLRGNHESRQ1 (1) QVYGYNDECL (2) Y ( 4) 1WRLCCDVFDALPLA (0) ATV (1) D (1) LYCIHGGLS ( 5) ISTM (11 T (1) H 
63. 2) R1VLLRGNHENRE1 (1) KIYGFYDECF (2) Y ( 4) VWKQFTEVFGYLPLS (0) AIV (1) Q (1) 1 FCAHGGLS ( 5) VDQI (1) Q (1) N 
64. 2) RIYLLRGNHECRAV (1) QTYGFYDEAY (2) Y ( 4) VWKMYMELFDQLPLV (0) AII (1) E (1) 1 FCVHGG1S ( 5) 1DD1 (1) 1 (1) N 
65. 2) QIYL IRGNHECRSI (1) QVYGFYEQCQ (2) Y ( 4) VWKLFVDSFDYLPIS (0) AVV (1) D (1) 1 FGVHGGLS ( 5) 1DTI (l) V (1) Q 
66. 2) NIHL1RGNHESLAM (1) R1YGFLTECE (2) M ( 7) AWLKINQVFDYLPLA (0) ALL (1) K (1) VLCVHGG1G ( 4) IEE1 (1) N (1) E 
67. 2) NVHLIRGNHEAAD1 (1) ALFGFRIECI (2) M ( 7) VWHR1NRLFNWLPLA (0) ALI (1) K (1) 1 ICMHGGIG ( 5) VEQ1 (1) N (1) Q 
68. 2) NVHLIRGNH日 AD1(I)ALFGFRLEC1 (2)M(16)AWTR問 QL印 YLPLA(0) AL1 q ) N(1) 11倒 HGG1G( S)VEQ1(I)K(1)E 
69. 2) QIHL1RGNHEDVA1 (1) SLYGFQEECK(2) L( 9) CWYQINQVFEWLP1G(O)AIV (1) D(I) ILCVHGG1G ( 5) ISD1 (1)Q(I) K 
70. :2) NFE11LRGNHESANV (1) KMYGFYDECK (2) L ( 3) VWKMFVDVFNTLPLA( O)AII (1) D (1) 1 FCVHGG1S ( 5) MKQI (11 K (1) A 
71 . 2) NFFLLRGNHECANV ( 1 ) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFIDTFNTLPLA (0) A1V (1 ) G ( 1)IFCVHGGLS ( 5) MDE 1 (1) H (1) V 
72. 2) NFFLLRGNHECANV (1) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFVDTFNTLPLA (0) A1V (1) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) MDEI (1) H (1) S 
73. 2) NFFLLRGNHECANV (1) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFVDTFNCLP1A (0) A1V (1) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) MDDI (1) N (1) A 
74. 2) NFFLLRGNHECANI (1) RVYGFYDECK(2) C ( 3) IWKTFINTFNCLP1A(0) SVV(l) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5)MDD1 (1) E(1) P 
75. 2) KFYLLRGNHECSS 1 (1 ) HFYGFYDECK (2) Y ( 3) LWRT FVDCYNCLPLA (0) AII (1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5) MQQ1 (1) E (l) R 
76. 2) NFFLLRGNHECASI (1) K1YGFYDEIK(2) H ( 3) LWHN円 DC印刷LPVA(O)ALV(I)E(I) IFCCHGGLS ( 5) LQQ1 (1) H(l)Q 
77. 2) TFFLLRGNHECSS1 (1) R1YGFFDECK(2) Y ( 3) LWKQFTDTFNCMPVA(O)GLV(I) G(1) ILCMHGGLS ( 5) LDQI (1) R(l) L 
78. ~) NFFLLRGNHECAS 1 (1) Rl YGFYDECK (2) F ( 3) LWKVFTDS FNCLPVA (0) AVI (1) D (1) ILCMHGGLS ( 5) VEQI (1) N (1) K 
9. 2) NFFLLRGNHESASI (1) RIYGFYDECK(2) F( 3) LWK1FTDCFNCLPVA(0)ALI (1) D(I) ILCMHGG1S ( 5) LDQ1 (1) N(I)A 
80. 2) NFFLLRGNHECAS 1 (1) RIYGFYDECK (2) F ( 3) VWKVFTDCFNCLPVA (0山 L1(I)D(I)fLCMHGGLS( 5)LDEI(1)N(1)P 
81. 2) K1YLLRGNHEDAK1 (1) R1YGFYDECK (2) F ( 3) LWKVFTDC刊 CLPVA(0) ALI ( 1 ) E (1)ILCMHGGLS ( 5) LNQ1 (1) E (1) Q 
82. 2)NFFLLRGNHESASI (1)RIYGFYDECK(2) F( 3) 1WRIFTDC問 CLPVA(0) ALI ( 1 ) E (1) 1 FCMHGGLS ( 5) LRQI (1) D (1) R 
93. 2)NFFLLRGNHECAS1(1)RIYGFYDECK(2)Y( 3)VWKIF寸DC回世CLPVA(O)ALI(1) E (1) ILQ心iGGLS( 5)LDEI(1)N(I)P 
84. 2) NFFLLRGNHECAS1 (1) RVYGFYDECK (2) Y ( 3) LvlKTFTECFNCLPVS (0) ALI (1) D (1) ILCMHGGLS ( 5) LDD1 (1) R (1) P 
85. 2) NFFILRGNHECAS1 (1) R1YGFYDECK (2) Y ( 3) LWKTFTDQFNQLPVA (0) AIV (1) E (1) ILQMHGGLS ( 5) LEQI (1) R (1) P 
86. 2) NFFLLRGNHEQAS1 (1) RIYGFYDVQK (2) Y ( J) LWKTFTDQFNQLPAQ (0) ALV (1) E (1) IICMHGGLS ( 5) LDA1 (1) H (1) P 
87. 2)NFFLLRGNHECASI(1)RIYGFYDECK(2)Y( J)LWRTF寸DCFNCLPVA(0) ALI (1) E (1) ILQ任iGGLS( 5)LEQI(1)R(1)T 
88. 2) NFFLLRGNHEFASI (1) R1YGFYDECK(2) Y ( 3) LWKTFTDCFNCMPVA(O)AV1 (1) E (1) IFQ側 GGLS( 5) LDQ1 (1) R ( 1 ) 1 
89. 2)NFFLLRGNHECAS1 (1) RIYGFYDECK(2) Y ( 3) LWKTFTDCFNCLPVA(O)AII (1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5)MEQ1 (1) R(I)M 
90. 2)NFFLLRGNHECASI (1) RIYGFYDECK(2) F( 3) LWKTFTDCFNCLPIA(O)AIV(1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5)MEQI (1) R(1)M 
ヨ1. 2) NFFLLRGNHECAS 1 (1) RI YGFYDEC 
206 
5-9 続き
1. KE( 1l)IMWNDP(111RGVM(0)YFF(1)KKNSEMLLKELGVKVI1RAHEP( O)Q(l)VLKAEQD( 2)VVTIGSCALPY( 32) 
2. RG ( 17) LLWNDP( 11) RGPG (1) YYY (1) RLAWKGFLEANGLEL1VRAHEA( 17) E (1) GY1'MGLE ( 5)VVTVFSSLYHG ( 25) 
3. YP( ll)1LWNDP(13)RGEG(l)YYF(l)ERVTNEFLSYNNFKGIIRGHF:A( 1)D(0)GFRTNMN( 2)VITVFSSVYHG( 32) 
1. KA ( 2) YLlmDP (10) RGST (1) KEF (1) PDIVDGFLKTNHLKRIVRGHTA ( 1) D (1) GYRWWFD ( 2) LLSLFSCPDYV ( 26) 
5. RF( 19) 1LWADP(12)RGTS (0) V1F(l)AVAAQRFLRTSELKYIIRSHSC ( 1) D(1) GWQVEYP ( l)VFTLFSVPNYA( 74) 
6. SK( 29)1LWSDP(17)RGAG(0)ILY(1)SEFYRKFATENRVLAMFRGHQV( l)K(l)GFRRDFF( l)HYTVFSSSDYV( 58) 
7. PV ( 12) LTWSDP(20) RGVG (0) LVY(l) YRAFQTWAKKHG1KKLFRAHEA( 2) P (1) GVRFDFE ( 8) HYTVFSSSNYV ( 24) 
8. RG ( 26) 1MWSDP(ll) RGAG (O)VWF(l) PDVTDNFLQRHRLSYV1RSHEC ( 1) P (1) GHEFMHD( 2) IIT1FSASNYY (276) 
9. RS (133) ILWSDP (11) RGGG (0) CYF (1) PDVTQQLLQKYNLQFL1RSHEC ( 1) P (1) GYEFCHN ( 2) VLT1 FSASNYY (240) 
10. RN ( 55) ILWSDP (11) RGGG (0) CYF (1) PDVTSK1LNKYQLKML1RSHEC ( 1) P (1) GYE1CHD ( 2) VVTIFSASNYY (225) 
11. RF ( 19) LLWSDP (11) RGAG (0) VVF (1) ADVTQEFLQNNGLELV1RSHEE ( 1) L (1) GYEEHHD ( 2) LLTVFSASNYD (270) 
12. RS ( 15) VLloJSDP (11) RG1G (0) LLW ( 1) PDCTEDFLKKYELKLII RSHEG (13) D ( 1)GYTIDHN ( 5) LITIFSAPDYP ( 70) 
: 3. RF ( 11) LLWADP (10) RGLG (0) HAF (1) PDITDRFLRNNKLRK1 FRSHEL ( 1) M (1) GVQFEQK ( 2) LMTVFSAPNYC ( 54) 
14. RF ( 13) MLWTDP (10) RGVG (0) LQF (1) PDVSKRFCEANGLKAV1RSHEV ( 1) D (1) GYEVEHD ( 2) C1TVFSAPNYC ( 44) 
: 5. RH ( 13) MLWTDP ( 10) RGVG (0) MQF (1) PDVTKRFCDKNGLEAIIRSHEV ( 1) M (1) GYEEEHD ( 2) C1 TVFSAPKYC ( 46) 
1 6 . RN ( 11) LL凶SDP(10) RGVT (0) CQF (1) PDVTKAFLEENNLDYIIRSHEV ( 1 )A(1) GYEVAHG ( 2) CVTVFSAPNYC ( 47) 
17. RF ( 11 J LLWSDP (10) RGVG (0) LSF (1) GDVTKRFLQDNNLDLLVRSHEV ( 1) D (1) GYEVEHD ( 2) LITVFSAPNYC ( 46) 
18. RF ( 11) ILWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YPAVCEFLQHNNLLSILRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1T1 FSAPNYL (209) 
19. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YAACCDFLQNNNLLS II RAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1 T1 FSAPNYL (192) 
20. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFF (1) YSACCEFLQKNNLLSIVRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1T1 FSAPNYL (270) 
21. RF( 11) LLWSDP (18) RGCS (O)YFY (1) YPAVCEFLQNNNLLSIIRAHEA( 1) D(1) GY悶~YRK( 8)LIT1FSAPNYL(203) 
22. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YPAVCEfLQNNNLLSIIRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) LITI FSAPNYL (194) 
23. RF( 11) 1LWADP (18) RGCS (0) YFF(1) YSAACHFLE悶 NLLSIIRAHEA( 1)D(1)GYRMYRK( 8)VMTIFSAPNYL(208) 
24. RF ( 11) 1LWADP (18) RGCS (0) YFF (1) YNAACQFLERNNLLSIIRAHEA( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) VMT1FSAPNYL (297) 
25. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY ( 1) YQAVCTFLENNNLLSV1 RAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) LMTI FSAPNYL (213) 
26. RF ( 11) LLWADP (25) RGCS (0) FAF (1) FKASCKFLKANGLLSIIRAHEA ( 1) D (1) GYRMYKN ( 8) L1TMFSAPNYL (205) 
27. RF ( 1) LLWADP (42) RGCS (0) YAF (1) YRAACHFLQETGLLSIIRAHEA( 1) D (1) GYRMYKN (自)LLTLFSAPNYL (214) 
28. RF ( 11) LLWSDP (17) RGCS (0) YLY (1) YRAVCSFLQ悶 KLLSV1RAHEA( 1)N(1)GY間 HLQ( 8)VITLFSAPNYL(262) 
29. RY ( 11) LLWSDP (17) RGCS (0) WFF( 1) NEAASKFLQKNNLISIIRAHEA ( 1) L (1) GYKMHRW (自)VITIFSAPNYC (199) 
30. KL ( 17) LLWSDP(30) RGSG (0) EKT (1) DELSCSILDKYGFDILVRGHEC ( 1) H (1) GMSTSVS ( 2) VFTVFGATHYH ( 33) 
31. RA( 11 )LMWSDP (10) RGAG (0) WLF(1) SKVTTEFSQINDLTLIARAHQL( 1) Q(l) GYKYHFA( 3) LVTVWSAPNYC ( 44) 
32. RA ( 11) LLloJSDP (10) RGAG (0) WLF (1) SKVAREFNHVNGLNLIARAHQL ( 1) M (1) GFKYHFP ( 3) VVTVWSAPNYC ( 47) 
33. RN ( 11) LVWSDP (1 0) RGAG (0) WLF (1) AKVTNEFVHINNLKLICRAHQL ( 1) H (1) GYKFMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
34. RN ( 11) LVloJSDP(10)RGAG (0) I~LF(l) HNVTKDFMAINNLNLICRAHQL ( 1) N (1) GIKYMFD( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
35. RN ( 11) LMWSDP ( 10) RGAG (0) WLF (1) SRVTTEFNH1NNLDLVCRAHQL ( 1) Q (1) GLKYMFQ ( 3) LVTVWSAPNYC ( 43) 
36. RN ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) WLF (1) SKVTAEFEHINGLNL1CRAHQL ( 1) Q (1) GYRYMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 42) 
37. RV ( 11) 1MWSDP (10) RGAG (0) I'ILF (1) PNVTKKFNH1NNLELIARAHQL ( 1) M (1) GYRYMFE ( 3) IITVWSAPNYC ( 43) 
38. RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) ADVSEVFNRANDLS FIARAHQL ( 1) M (1) GYKIHFS (44) VVTVWSAPNYC ( 44) 
39. RK( 11) LLI'iSDP(11) RGAG (0) FLF(1)GSVVTSFNHLNNIDYICRAHQL( 1)M(1)GY~骨1FN ( 2) IVTVWSAPNYC ( 44) 
40. RK ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) EDVVQKFNHDNNLEFICRAHQL ( 1) M (1) GFKYMFN ( 2) LVTVWSAPNYC ( 44) 
41. RK ( 11) LLWSDP (10)RGAG (0) YLF(l) SDVVAQ印 IAANDIDMICRAHQL( 1) M (1) GYKlmFN ( 2) VLTVWSAPNYC ( 44) 
42. RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YLF(l) SDVVSQFNRTNDIDMICRAHQL ( l)M (l )GF~HFN ( 2)VLTVWSAPNYC ( 44) 
43. RK ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) FVF (1) ADVVKEFNRRNGISLICRAHQL ( 1) M (1) GFKLMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
44 . RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) KREVDQFLEKNNVELIARAHQL ( 1) M (1) GYKEMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 48) 
45. RF ( 11) LVWSDP (22) RGAG (0) YTF (1) RSVVEKFLRMNm必lRIYRAHQL( 1)N(l)GYQ1YFD( 2)VTTVWSAPNYC( 96) 
46. RF ( 11) LVWSDP (11) RGAG (0) FSF (1) EVIVTKFLEYNNMKHILRAHQL ( 1) S (1) GYQILFE ( 2) LSTVWSAPNYC ( 46) 
47. RF ( 1) LLWSDP (15) RGAG (0) VLF (1) EEKTESFLRMNKLSCICRAHQL ( 1) Q (1) GFQWMHN ( 2) VVTIFSAPNYC ( 43) 
48. RL ( 11) LLI'ISDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDISETFNHANGLTLVSRAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
49. RL( 11) LLWSDP (10)RGAG (0) YTF(1) QDISETFNHANGLTLVSRAHQL ( l)M(l)GYNWCHD( 2)VVT1FSAPNYC( 43) 
50. RL ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QD1SETFNNTNGLTLVSRAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVTI FSAPNYC ( 43) 
51 . RV ( 11) LLWSDP ( 10) RGAG (0) YTF ( 1) KDI SEQFNHNNGLTLVARAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVTI FSAPNYC ( 43) 
52. RI ( 11) LLWSDP ( 10) RGAG (0) YTF ( 1) QD1 SEAFNHNNGLTL1ARAHQL ( 1) M (1) GYNWSQD ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
53. RI ( 11)LLWSDP(10)RGAG(0)YTF(1)QDISEQFNVRNSLKLVARAHQL( l)M(l)GYNWSHE( 2)VVTIFSAPNYC( 44) 
54. RV ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDISEQFNHTNNLKL1ARAHQL ( 1) M (1) GFNWAHE ( 2) VVTIFSAPNYC ( 43) 
55. RV ( 11) LLWSDP (1 0) RGAG (0) YTF (1) QDISEQFNHNNKLKM1ARAHQL ( 1) M (1) GYSLAHE ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
56. RV( 11) LLWSDP(10)RGAG(0) YTF(1) QDISETFNHANGLSLTARAHQL ( l)M(l)GFNWAHD( 2)VVTIFSAPNYC( 43) 
57. RV ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) PDlAEAFNHNNGLDL1ARAHQL ( 1) M (1) GYNWTTN ( 2) VVT 1 FSAPNYC ( 43) 
58. RI ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDIATQFNHNNGLSLISRAHQL ( 1) M (1) GYNWCQE ( 2) VVTVFSAPNYC ( 43) 
59. RI( 11)LLWSDP(10)RGAG(0) FTF(1) QDISEQFNHTNDLSL1ARAHQL ( 1)M(1)GYSWSHQ( 2)VVTIFSAPNYC( 43) 
60. RV( 11)CLWSDP(10)RGAG(0)YTF(1)QDVTETFI悶 NGLLMIARAHQL( 1) M (1) GYQWHHD ( 2) CVTI FSAPNYC ( 43) 
61 . RR ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YLY ( 1) EDVVRTFLESNKLDLLCRSHQL ( 1) M (1) GYKVMFN ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
62. RN( 11)TLWSDP(1J)RGAG(0)FMF(1)SDVVQEFCAANSIELIVRSHQL( l)M(l)GMKFQFN( 2)LLTLωSCPNYC ( 44) 
63. RV ( 11) LLWSDP (11) RGAG (0) WTW (1) CDITEKFLHSNKLKQIARAHQL ( 1) M (1) GIQKVHN ( 2) TITIFSAPNYC ( 43) 
64. RS ( 11) LQWSDP (11) RGAG (0) YLF(l) PRAVDQFLRINDLKM1ARAHQL( 1) 1 (1) GYQKYFN ( 2) VVTIWSAPNYS ( 35) 
65. RS ( 11) LCWSDP (11) RGAG (0) FLF(l)AQ.lWDKFNSDNGVEIITRAHQL( 1) P (1) GYQWFFN ( 2)CCTCWSCPNYF( 44) 
66. RP ( 12) ILWSDP (13) RGEG (l)VSF(l) PD1VKAfLERNGLEMILRAHEC ( 1) 1 (1) GFERFAD( 2) LITVFSATNYC ( 61) 
67. RP( 12)LLWSDP(13)RGPG(l)VTF(l)PDRVMEFCNNNDLQL1VRAHEC( l)M(l)GFERFAQ( 2)LITLFSATNYC( 54) 
68. RP ( 12) LLWSDP (13) RGPG (1) VTF (1) PDRVTEFCKRNKLQLIIRAHEC ( 1)M (1) GFERFAQ ( 2) LITLFSATNYC ( 74) 
69. RP( 17)LLWSDP(19)TGHI(0)VKY(l)PDRVHKFLEENDLQLIIRAHEC( l)M(l)GFERFAG( 2)LITLFSATNYC( 49) 
70. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) KRNVLDFCAKFKFDLILRGIil'れ1( l)E(l)GYEFFAR( 2)FVTIFSAPNYC( 39) 
71. RP ( 11) LLWSDP (1 U RGVS (0) YCY (1) KVAINKFLNKFGFDLVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LVTVFSAPNYC ( 64) 
72. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FCY (l) KVAINKFLNKFGFDLVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LVTVFSAPNYC ( 47) 
73. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YCF (1) KKVISDFLATHDFDVVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFYTD ( 2) LVTI FSAPNYC ( 58) 
14. RP( ll)LLWSDP(ll)RGVS(O日VF(1) KNVIRQFLAKHDFDLICRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LCTVFSAPNYC ( 581 
75. RP ( 11) ILWSDP (11) RGVS (0) HTf (1) SDVVSAFLHRFKLNLICRGHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LITI FSAPNYC ( 38) 
76. RP ( 11) LLWADL ( 11) RGVS (0) FTF ( 1) KVIVRDFLKAFDLQLMVRAHEV ( 1) E (1) GYEFFAN ( 2) LVTVFSAPNYC ( 45) 
77. RP ( 11) LLWSDP (12) RGVS (0) I'iTF(llESVVKSFNKKF・DLDLICRAHQV( 1) D (1) GYEFFAA ( 2) LVTVFSAPNYC ( 34) 
78. RP ( 1) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF( 1) PDKVAEFLIKNDMDL1CRAHQV( 1) E (1) GYEFFAD ( 2) LVTIFSAPNYC ( 33) 
79. RP ( 11) LLWSDP (10) RGVS (0) 'fTF (1) ADKVAEFLEKHDMDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAE ( 2) LVTVFSAPNYC ( 33) 
a O. RP ( 11) LLWSDP ( 11 ) RGVS (0) YTF (1) PDKVSEFLTKHDLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAD ( 2) LVTVFSAPNYC ( 38) 
B 1. RP ( 1) LLWSDP (11) RGI S (0) CTF ( 1) ADKVAEFLDKNDLDL1CRGHQV ( 1) E (1) EYEFFAK ( 2) LVTI FSAPNYG ( 43) 
82. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) SDIVSGFLKRLDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GFEFFAN ( 2) LVTIFSAPNYC ( 48) 
83. RP ( 11) LLWSDP (11 ) RGVS (0) YTF (1) ADKVEEFLQTHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAN ( 2) LVTI FSAPNYC ( 52) 
84. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF (1) ADKVAEFLQTHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTIFSAPNYC ( 52) 
85. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF (1) PDTVTEFLQRHDLDLVQRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 49) 
86. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) PDTVTGFLQKHDLDLIQRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 49) 
87. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF ( 1) PDCVTEFLQKHDLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTIFSAPNYC ( 34) 
88. RP ( 11) LVWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) ADVVSRFLQKHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFGK ( 2) LVTI FSAPNYC ( 53) 
89. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) VDVVSKFLNRHELDLICRAHQV ( 1) E (11 GYEFFAR ( 2) LVTLFSAPNYC ( 58) 
90. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) ADVVSKFLNRHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 55) 
91 . RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF ( 1) AEVVGKFLQKHEFDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 56) 
92. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) AEVVAKFLHKHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 50) 
93. RP ( 11、LLWSDP(11) RGVS (0) YVF( 1) QEIVQVFLKKHELDL1CRAHQV ( 1) E (1) GYEFFSK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 45) 
94. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) PDVVQRFLRQHGLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAR ( 2) LVTI FSAPNYC ( 32) 
95. RP ( 11) LLWADP(l1) RGVS (0) YTF(l)ADVVESFLKKHDLDLVCRAHQV( 1) E (1) GYEFFAK( 2) LVTLFSAPNYF( 52) 








































3. ( O)YFS1ECVLYLWALK1LYPKTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSER1YDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPEVNT 
4. (l19)YFS1ECVLYLWSLK1NHPKTLFLLRGNHECRHLTDYFTFKQECR1KYSEQVYDACMETFDCLPLAALLNQQFLCVHGGMSPE1TS 
5. ( 0) YFS1ECVLYLWSLK工LYPKTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSEQ1YDACMEAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HT
6. ( O)YFS1ECVLYLWALK1LYPTTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYTEHVYDACMEAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPEVHN 
7. (132)YFS1ECVLYLWVLK1LYPSTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSERVYEACMEAFDSLPLAALLNQQFLCVHGGLSPE1HT 
8. ( O)YFS1ECVLYLWALKMLYPTTLYLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYKEEVYDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HS 
9. (197)YFS1ECVLYLWSLK1TYPQTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSERVYDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HE 
10. (l18)YFS1ECVLYLWSLK1TYPTTLSLLRGNHECRHLTEYFTFKQEC11KYSES1YDACMEAFDCLPLAALLNQQFLC1HGGLSPE1FT 

























4. RNK1RA1GKMARVFS1LRQESESVLTLKGLTPTGTLPLGVLSGGKQT1( 2) A1RGFSLQHK1RSFEEARGLDR1NERMPPRK (31) 
5. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGKQTL(18)A1RGFTPQHK1SSFEEAKGLDR1NERMPPRR(30) 
6. RNKlRA工GKMAKMFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGRQTL(12) A1RGFSPQQK 1TSFEEAKGLDR1NERMPPRR(74) 
7. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLAGGRQTL(12)A1RGFSPPHR1CSFEEAKGLDR1NERMPPRK(28) 
8. RNK1RA1GKMARVFTVLREESESVLHLKGLTPTGQLPLGALSGGKDTL( 2) A1QGYSVNTK1QSFEEAKSLDRVNERMPPRK (20) 
9. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLQLKGLTPTGALPLGALSGGKQSL( 2)AMQGFSPNHK1TSFλEAKGLDAVNERMPPRR(25) 
10. RNK1RA1GKMSRVFS1LREESESVLQLKGLTPTGALPVGALSGGRDSL( 2)λLQGLTASSH1HSFAEAKGLDAVNERMPPRR(77) 




















18. ( 2)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 
19. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 
20. ( 0) KQSMET工CLLLAYKIRYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIRLWKTFTDCFNCLPVAAVLDEKIFCCHGGLSPDLQS





26. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYTIKLWKTFTDCFNCLPlAAIIDEKIFCCHGGLSPDLQS 
27 . (97) KQSLET工CLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS
28. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 
29. (97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 
30. (97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAA工VDEKIFCCHGGLSPDLQS
31 . ( 0 ) KQSLET工CLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS
































合 女* づ.* 女、合会女* ** 女* * **サ"* *づ"* 会会 * **女合会食 ** オ"*女 **食女女
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5-12 *売き
1. CGEFDNAGAMMSVDESLMCSFQILKPADRK( 4) 
2. CGEFDNAGALMSVDESLMCSFQILKPVDRR( 4) 




















23. CGEFDNAGAMMSVDDTLMCSFQILKPADKR( 2) 





29 . CGEFDNAGAl'⑪1SVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 
30. CGEFDNAGAJI⑪1SVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 
31. CGEFDNAGAMMSVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 
オk * 古. * * ヲ< *オk女女 * 
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